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O cancro da mama (BCa) é a neoplasia mais diagnosticada e a principal causa 
de morte por cancro nas mulheres. Apesar dos avanços nas metodologias de 
rastreio, diagnóstico e tratamento, a heterogeneidade inter- e intra-tumoral do 
BCa está na base dos atuais desafios relativos ao tratamento da doença. Os 
tumores mamários induzidos por acetato de medroxiprogesterona (MPA) em 
murganhos têm grande potencial informativo já que apresentam o fenótipo 
mais comum do BCa humano. Apesar de já terem sido investigados em termos 
de resposta ao tratamento hormonal, ainda não foram explorados através de 
estudos metabolómicos. De forma a caracterizar melhor o metabolismo destes 
tumores, nesta tese analisou-se o metaboloma de extratos aquosos e lipídicos 
obtidos pelo método de metanol-clorofórmio-água. Cada um dos tumores foi 
seccionado em 8 frações (octantes), sendo 4 destas armazenadas para estu-
dos futuros. Recorrendo à espetroscopia de ressonância magnética nuclear 
(RMN, 500 MHz) de 1H, aliada a métodos de análise estatística univariada e 
multivariada, teve-se como objetivos principais determinar as maiores varia-
ções metabólicas entre: a) tumores de diferentes tipos (tumores P, Q, R e S 
do tipo 59-2-HI vs. tumores T, U e V do tipo C7-2-HI); b) tumores do mesmo 
tipo; c) frações distintas de cada tumor individual. Considerando que, na com-
paração entre os tipos de tumores, apenas o tumor P se diferenciou dos res-
tantes do seu tipo, foram discutidas razões possíveis para que tal ocorresse e 
este tumor foi excluído de forma a que apenas se analisassem as diferenças 
intrínsecas entre os tumores 59-2-HI e C7-2-HI. Relativamente aos tumores 
C7-2-HI, os tumores 59-2-HI apresentaram níveis significativamente: a) mais 
elevados de vários ácidos orgânicos (piruvato, succinato, citrato e fumarato), 
compostos de colina (colina e glicerofosfocolina), bases azotadas (uracilo e 
hipoxantina), nucleósidos (adenosina/inosina), outros metabolitos conhecidos 
(creatina, esfingomielina, etanolamina, glicerol e glutamato) e compostos des-
conhecidos; b) mais baixos de diversos aminoácidos essenciais (Ile, Leu, Val, 
Thr, Lys, Met e Phe) e não essenciais (Ala, Asn, Gln, Pro,Ser e Tyr), poliálcoois 
(myo- e scyllo-inositol) e outros metabolitos (fosfocolina, uridina e acetona), 
incluindo compostos desconhecidos. Entre os tumores 59-2-HI, o tumor P 
apresentou um perfil médio de metabolitos hidrofílicos que, segundo a litera-
tura, possivelmente poderá refletir um fenótipo mais agressivo e invasivo (prin-
cipalmente devido ao nível mais elevado de piruvato, lactato e formato e mais 
baixo de taurina). Comparativamente com os tumores Q, R e S do tipo 59-2-
HI, os tumores C7-2-HI mostraram uma heterogeneidade inter-tumoral relati-
vamente inferior. Quanto à heterogeneidade intra-tumoral, constatou-se que o 
tumor P era o mais variável em termos de metabolitos hidrofílicos, mas o me-
nos variável em metabolitos lipofílicos. Em relação aos tumores Q, R e S do 
tipo 59-2-HI, os tumores C7-2-HI exibiram mais metabolitos com uma 
 variabilidade intra-tumoral elevada (e.g. adenosina/inosina e fumarato). Diver-
sos resultados desta tese foram ao encontro da maior agressividade do tipo 
C7-2-HI, não só por este apresentar algumas características metabólicas co-
muns às descritas na literatura para tumores mais metastáticos (como o maior 
nível de aminoácidos, alguns intermediários do ciclo de Krebs e acetona, em 
relação ao tipo 59-2-HI), mas também por geralmente exibir maior heteroge-
neidade inter- e intra-tumoral do que o tipo 59-2-HI (sem considerar o tumor 
P). Em suma, como era esperado, a heterogeneidade metabólica entre os ti-
pos tumorais foi mais prevalente do que as diferenças observadas entre tumo-
res do mesmo tipo e a um nível intra-tumoral, sendo que estas últimas também 
se verificaram e foram significativas. Considerando a heterogeneidade e o per-
fil metabólico que apresentaram, os tumores analisados nesta tese pareceram 
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Breast cancer (BCa) is the most frequent cancer and the leading cause of cancer 
death among women. Despite all advances in screening, diagnosis and treatment 
methodologies, the inter- and intra-tumour heterogeneity in breast cancer is still 
clinically challenging. The relevance of medroxyprogesterone acetate (MPA)-in-
duced murine mammary tumours in BCa research lies in the fact that they exhibit 
the most common phenotype of the human disease. Although the response of this 
model to hormonal therapy has already been investigated, it has not yet been ex-
plored through metabolomics. In this thesis, the metabolome of aqueous and lipid 
extracts obtained by the methanol-chloroform-water method were analysed to bet-
ter characterize the metabolism of these tumours. Each of the tumours was sec-
tioned into 8 fractions (octants), 4 of which were stored for future studies. Using 1H 
nuclear magnetic resonance spectroscopy (NMR, 500 MHz), together with univari-
ate and multivariate statistical analysis, we aimed to determine the main metabolic 
variations between: a) tumours of different types (tumours P, Q, R and S of the type 
59-2-HI vs. tumours T, U and V of the type C7-2-HI); b) tumours of the same type; 
c) different fractions of each individual tumour. Considering that, in the comparison 
between tumour types, tumour P was the only one that differed from the others of 
its type, the possible reasons for such result were discussed and this tumour was 
excluded in further analysis of intrinsic differences between tumour types. With re-
spect to C7-2-HI tumours, 59-2-HI tumours showed significantly: a) higher levels of 
some organic acids (pyruvate, succinate, citrate and fumarate), choline containing 
compounds (choline and glycerophosphocholine), nitrogenous bases (uracil and 
hypoxanthine), nucleosides (adenosine / inosine), other known metabolites (crea-
tine, sphingomyelin, ethanolamine, glycerol and glutamate) and unknown com-
pounds; b) lower levels of several essential (Ile, Leu, Val, Thr, Lys, Met and Phe) 
and nonessential amino acids (Ala, Asn, Gln, Pro, Ser and Tyr), polyalcohols (myo- 
and scyllo-inositol), other metabolites (phosphocholine, uridine and acetone) in-
cluding unknown compounds. Among 59-2-HI tumours, tumour P showed a polar 
metabolome that, according to the literature, may reflect a more aggressive and 
invasive phenotype (mainly due to the higher level of pyruvate, lactate and format 
and lower level of taurine). In comparison to C7-2-HI tumours, 59-2-HI tumours (Q, 
R, and S) were shown to have a relatively lower inter-tumour heterogeneity. Re-
garding intra-tumour heterogeneity, tumour P was the most variable in terms of 
hydrophilic metabolites, but the least variable in terms of lipophilic metabolites. 
When compared to 59-2-HI tumours Q, R and S, C7-2-HI tumours revealed more 
metabolites with high intra-tumour variability (e.g. adenosine/inosine and 
fumarate). Several results of this thesis were in agreement with the higher aggres-
siveness of the type C7-2-HI, not only because it presents some metabolic char-
acteristics common to those described in literature for more metastatic tumours 
(such as higher levels of amino acids, some Krebs cycle intermediates and ace-
tone, compared to 59-2-HI tumours), but also because it exhibits a generally 
 greater inter- and intra-tumour heterogeneity than the 59-2-HI type (excluding tu-
mour P). 
In summary, as expected, metabolic heterogeneity between tumour types was 
larger than the differences observed within tumours of the same type and at the 
intra-tumoral level, although the latter were also measurable and significant. The 
tumours analysed in this thesis showed a metabolic heterogeneity and profile con-
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2D Bidimensional (do inglês “2-Dimensional”) 
4-HT 4-HidroxiTamoxifeno 
AF Região da função de ativação (do inglês “Activation Function”) 
AKT Proteína cinase B (do inglês “Protein Kinase B”) 
AXP 
Adenosina-Xfosfato (do inglês “Adenosine XPhosphate”), onde X=M (mono-), D 
(di-) ou T (tri-) 
BCa Cancro da mama (do inglês “Breast Cancer”) 
BCAA Aminoácidos de cadeia ramificada (do inglês “Branched-Chain Amino Acids”) 
BCL-XL Do inglês “B-Cell Lymphoma-eXtra Large” 
br Largo (do inglês “broad”) 
BRCA Genes do cancro da mama (do inglês “BReast CAncer”)  
CAA 
Adipócito associados ao cancro (do inglês “Cancer-Associated Adipocy-
tes”)  
CAF 
Fibroblasto associados ao cancro (do inglês “Cancer-Associated Fi-
broblast”) 
cAMP  Adenosina monofosfato cíclica (do inglês “cyclic Adenosine MonoPhosphate”) 
Cav Caveolina 
CCM Metabolito que contêm colina (do inglês “Choline Containing Metabolites”) 
cDNA DNA complementar (do inglês “complementary DNA”) 
CDX Xenógrafo derivado de células (do inglês “Cell-Derived Xenograft”) 
CE Conformidade europeia (do francês “Conformité Européenne”) 
CK Citoqueratina (do inglês “CytoKeratin”)  
CoA Co-Ativador  
CoR Co-Repressor  
CSC Célula estaminal cancerígena (do inglês “Cancer Stem Cell”) 
CYP2D6 Do inglês “Cytochrome P450 family 2 subfamily D member 6” 
d dupleto 
DCIS Carcinoma ductal in situ (do inglês “Ductal Carcinoma In Situ”)  
dd duplo dupleto 
DNA Ácido desoxirribonucleico (do inglês “DeoxyriboNucleic Acid”) 
dt duplo tripleto 
EDTA 
Ácido etilenodiamino tetra-acético (do inglês “EthyleneDiamineTetraAcetic 
acid”) 
ER Recetor de estrogénio (do inglês “Estrogen Receptor”) 
ES Do inglês “Effect Size” 
FA Ácido gordo (do inglês “Fatty Acid”) 
FDA 
Agência americana para a segurança alimentar e dos medicamentos (do inglês 
“Food and Drug Administration”) 
FH Fumarato Hidratase 
iv 
 
FID Do inglês “Free Induction Decay” 
GC-TOF-MS 
Cromatografia gasosa seguida de MS com analisador de tempo de voo (do inglês 
“Gas Chromatography - Time Of Flight - MS”) 
GEMM 
Modelo de murganho geneticamente modificado (do inglês “Genetically Engine-
ered Mouse Model”) 
GLUT1 Transportador de glucose 1 (do inglês “GLUcose Transporter 1”)  
GPC Glicerofosfocolina (do inglês “GlyceroPhosphoCholine”) 
HD Dependente de hormonas (do inglês “Hormone Dependent”) 
HER 
Recetor do fator de crescimento epidermal (do inglês “Human Epidermal growth 
factor Receptor”)  
HI Independente de hormonas (do inglês “Hormone Independent”) 
HIF Fator induzido por hipóxia (do inglês “Hypoxia Inducible Factor”) 
HRMAS  
Elevada resolução com rotação segundo o ângulo mágico (do inglês “High-Reso-
lution Magic Angle Spinning”) 
IBYME Do espanhol “Instituto de Biología Y Medicina Experimental” 
IDC Carcinoma ductal invasivo (do inglês “Invasive Ductal Carcinoma”) 
IHC Imunohistoquímica (do inglês “ImmunoHistoChemistry”) 
KLF5 Do inglês “Kruppel Like Factor 5” 
LDH Lactato desidrogenase (do inglês “Lactate DeHydrogenase”) 
LV Variável latente (do inglês “Latent Variable”) 
m multipleto 
MCF-7 Do inglês “Michigan Cancer Foundation-7” 
MCT 
Transportador de monocarboxilato (do inglês “MonoCarboxylate Transpor-
ter”) 
MF  MiFepristona  
miRNA Micro ácido ribonucleico (do inglês “micro-RiboNucleic Acid”) 
MPA Acetato de medroxiprogesterona (do inglês “MedroxyProgesterone Acetate”) 
mRNA Ácido ribonucleico mensageiro (do inglês “messenger RiboNucleic Acid”) 
MS Espetrometria de massa (do inglês “Mass Spectrometry”) 
mTOR 
Alvo de rapamicina em células de mamífero (do inglês “mammalian Target Of Ra-
pamycin”) 
MUFA 
Ácido gordo de cadeia monoinsaturada (do inglês “MonoUnsaturated Fatty 
Acid”) 
PAGE 
Eletroforese em gel de poliacrilamida (do inglês “PolyAcrylamide Gel Elec-
trophoresis”) 
PAM50 
Análise de previsão de microarray 50 (do inglês “Prediction Analysis of Microar-
ray 50”) 
PC Fosfocolina (do inglês “PhosphoCholine”)  
PCA Análise do componente principal (do inglês “Principal Component Analysis”) 
PCAc Ácido perclórico (do inglês “PerChloric Acid”),  
PDX Xenógrafo derivado do paciente (do inglês “Patient-Derived Xenograft”) 




PI3K Fosfatidilinositol 3-cinase (do inglês “PhosphatIdylinositiol 3-Kinase”) 
PLS-DA 
Análise discriminante pelo método de mínimos quadrados parciais (do inglês “Par-
tial Least Squares Discriminant Analysis”) 
PME Fosfomonoéster (do inglês “PhosphoMonoEster”)  
PR Recetor de progesterona (do inglês “Progesterone Receptor”) 
PtdCho Fosfatidilcolina (do inglês “PhosphatidylCholine”) 
q quarteto 
RMN Ressonância Magnética Nuclear 
RSD Desvio padrão relativo (do inglês “Relative Standard Deviation”) 
RSPA Do inglês “Recursive Segment-wise Peak Alignment” 
s singleto 
SCID 
Imunodeficiência combinada severa (do inglês “Severe Combined ImmunoDefici-
ency”) 
SDH Succinato desidrogenase (do inglês “Succinate DeHydrogenase”) 




Tampão salino de Tris com Tween 20 (do inglês “Tris-Buffered Saline with 
Tween 20”) 
TGFß1 
Fator de crescimento transformante ß1 (do inglês “Transforming Growth Factor 
ß1”) 
TMS TetraMetilSilano 
TOCSY Espetroscopia de correlação total (do inglês “TOtal Correlation SpectroscopY”) 
TSP Ácido 3-TrimetilSilil Propiónico 
U Do inglês “Unsigned” 
UPase uridina fosforilase (do inglês “Uridine Phosphorylase”) 
VIP 















1.1. Cancro da mama (BCa) 
O cancro da mama (BCa) é a neoplasia mais diagnosticada e a principal causa de morte por cancro 
nas mulheres [1,2]. Deste modo, existe grande interesse por parte da comunidade científica não só em 
compreender a génese e progressão dos tumores mamários, mas também em determinar as melhores 
abordagens de rastreio, diagnóstico e tratamento [3]. Especificamente em Portugal estima-se que em 
2018 as taxas de incidência e mortalidade associadas ao BCa em mulheres sejam, respetivamente, 7% 
e 1% [4]. 
1.1.1. Carcinogénese mamária 
Ainda não existe um consenso acerca da gé-
nese do BCa, sendo que a principal incerteza reside 
no tipo de célula que origina o tumor. Porém, 
aceita-se que o carcinoma mamário tem origem 
num processo complexo, onde alterações genéti-
cas/epigenéticas levam à ativação de proto-oncoge-
nes e/ou desativação de genes supressores de tumo-
res [5]. Tal como ocorre noutros cancros, também 
no BCa a conversão de células normais em cancerí-
genas depende da adquisição de capacidades funci-
onais que lhes confiram vantagens de sobrevivên-
cia, proliferação e disseminação (Figura 1). 
 Atualmente, os modelos explicativos da origem do cancro mais aceites (não mutuamente exclu-
sivos) são o da evolução clonal  e o das células estaminais cancerígenas (CSCs) [6]. O modelo da 
evolução clonal apoia que o fenótipo das células tumorais não é estático, sendo definido pela vantagem 
adaptativa e dependendo de vários fatores (como o tipo de célula de origem). Enquanto que neste mo-
delo todas as células cancerígenas se auto-renovam e influenciam a progressão tumoral e a resistência 
a fármacos, no modelo das CSCs estas características só estão presentes nas CSCs.  
O BCa considera-se hereditário ou esporádico consoante a presença ou ausência de, pelo menos, 
uma mutação germinativa que predisponha para o seu desenvolvimento. Cerca de 89% dos casos são 
esporádicos [7], sendo causados por mutações somáticas e instabilidade genómica [5]. Nos casos here-
ditários, embora existam vários genes sensíveis a mutações germinativas que aumentam o risco de ter 
BCa [8], a maioria relaciona-se com deleções ao nível dos genes da família BRCA [7]. Note-se que, 
além da predisposição genética, existem outros fatores de risco (como a idade e o estilo de vida) que 
aumentam a probabilidade de ocorrer BCa [9]. 
Figura 1 – Representação das capacidades 
funcionais adquiridas por uma célula normal e 
que permitem a sua conversão em célula can-
cerígena. (Adaptado da referência [5]) 
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1.1.2. Função dos recetores hormonais (ER e PR) e de HER2 no cancro da mama 
Uma das primeiras alterações oncogénicas que ocorre na maioria dos tumores mamários é o au-
mento da expressão de recetores de estrogénio α (ERα) e de Pg (PR) [10]. Estes recetores hormonais 
são elementos chave na proliferação, sobrevivência e migração das células tumorais. Apesar de ser 
menos comummente sobre-expresso, o recetor do fator de crescimento epidermal 2 (HER2) representa 
um componente essencial para a génese e progressão de alguns casos de BCa [11]. Além disso, também 
existem carcinomas mamários que não expressam nenhum destes recetores (designando-se triplos ne-
gativos), cuja génese e progressão dependem de mecanismos alternativos [12,13]. 
A ativação de ERα desencadeia eventos promotores do BCa. Este recetor de hormonas esteroides 
possui 6 domínios (A-F), destacando-se os domínios amino-terminais A/B que contêm a região 1 com 
função de ativação (AF1; regulada por fosforilação), o domínio C (local de ligação ao DNA) e o domí-
nio E que engloba uma 2ª região com função de ativação (AF2; local de ligação do estrogénio) [14,15]. 
O ERα pode ser ativado pela ligação de estrogénio a AF2 ou pela fosforilação de AF1 (mediante vias 
dependentes de fatores de crescimento) [16]. Daqui resulta uma alteração conformacional que induz a 
dimerização de ERα e a sua ligação a co-ativadores (CoAs), que recrutam as histonas acetiltransferases, 
responsáveis pela descondensação da cromatina [17]. Em seguida, os dímeros de ERα favorecem a 
transcrição de genes direta (ligando-se a elementos de resposta ao estrogénio do DNA) ou indiretamente 
(recrutando fatores de transcrição). Entre os genes alvo de ERα encontra-se aquele que codifica o PR, 
sendo que a maioria dos tumores sobre-expressa ERα e PR em simultâneo [18,19]. Possuindo o mesmo 
mecanismo de ação de ERα, a ativação das isoformas A e B dos PRs pela Pg leva à alteração da ex-
pressão de genes alvo envolvidos no BCa [20]. Apesar dos PRs servirem normalmente como marcado-
res da função de ERα, comprovou-se que a relação entre estes recetores é bastante complexa. Recente-
mente, sugeriu-se que a ativação de PR influencia o local onde o ERα se liga ao DNA, alterando a 
expressão dos seus genes alvo [21]. Geralmente, os genes alvo do ERα e do PR promovem a divisão 
celular e inibem a apoptose, favorecendo o crescimento tumoral. Quando inativados por união a anta-
gonistas, tanto o ERα (presente em 70-80% dos tumores mamários invasivos [19]), como o PR, se 
ligam a co-repressores (CoRs) que recrutam histona desacetilases, favorecendo a condensação da cro-
matina e o silenciamento de genes alvo [14,15].  
Os níveis de HER2 estão elevados em 20-30% dos carcinomas mamários, sendo que a sua dime-
rização (homo- ou heterodimerização com outros recetores tirosina cinases) ativa vias de sinalização 
promotoras da proliferação, crescimento e sobrevivência do BCa [11]. Nestas vias estão envolvidos 
fatores de crescimento que interagem com ERα, aumentando a ativação dos ERα existentes (fosforilam 
AF1) e diminuindo a expressão do ERα (através de um processo reversível) [22–24].  
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1.1.3. Metabolismo associado ao cancro da mama 
A conversão de células normais em tumorais depende da rápida geração de energia, do aumento 
da síntese de macromoléculas e da manutenção do balanço oxidação-redução [25,26]. Estas ações po-
dem ter origem em diversos mecanismos que levam à reprogramação metabólica responsável pela so-
brevivência, crescimento e proliferação tumoral. O estudo destas alterações metabólicas pode ser rea-
lizado em vários tipos de amostras e recorrendo a diferentes técnicas (este assunto será explorado em 
detalhe no subcapítulo 1.4.2.1.). 
Tal como ocorre noutros cancros, o surgimento de BCa associa-se à reprogramação do metabo-
lismo de glucose, aminoácidos, lípidos e glutationa [27]. Na Figura 2A mostra-se como os metabolis-
mos da glucose e da glutamina estão conectados, permitindo a síntese de moléculas essenciais para a 
sobrevivência celular. Na presença de O2, as células diferenciadas tendem a oxidar o piruvato glicolítico 
no ciclo de Krebs, resultando substratos reduzidos que são oxidados na cadeia transportadora de 
eletrões para gerar ATP (adenosina-trifosfato). Já as células tumorais produzem altos níveis de lactato, 
independentemente do teor de O2 (efeito de Warburg). Apesar deste mecanismo ser menos eficiente na 
obtenção de ATP, pensa-se que a abundância de lactato é benéfica para as células tumorais por torná-
las mais destrutivas para o tecido envolvente e mais resistentes ao sistema imunitário [28]. Além disso, 
a proliferação tumoral é favorecida pelo aumento do uptake e da síntese de aminoácidos [29], já que 
estes podem servir de fontes de energia, carbono e nitrogénio, sendo que alguns tumores se tornam 
altamente dependentes da sua presença [30]. O elevado metabolismo lipídico também é característico 
dos tumores, já que a rápida proliferação tumoral leva a rearranjos membranares constantes, elevando 
o metabolismo da fosfatidilcolina (PtdCho – um dos principais fosfolípidos da membrana celular) e 
gerando metabolitos que contêm colina (CCMs), como ilustra a Figura 2B [31]. Também ocorre a 
alteração do metabolismo da glutationa, correspondendo maiores níveis da sua forma reduzida à maior 
resistência ao stress oxidativo [32]. Muitas das alterações metabólicas referidas podem ser causadas 
por mutações genéticas e/ou pela alteração da expressão/atividade proteica (especialmente de enzimas 
e transportadores) [33]. 
1.2. Heterogeneidade do cancro da mama 
Em oncologia, a variabilidade que existe nos tumores a nível celular, molecular e estrutural 
(heterogeneidade tumoral) tem-se verificado não só entre carcinomas mamários de diferentes pacientes 
(heterogeneidade inter-tumoral), como também dentro de cada tumor (heterogeneidade intra-tumoral) 
[34]. Apesar da heterogeneidade intra-tumoral se referir normalmente à variabilidade entre regiões da 
mesma lesão tumoral (o que também pode variar ao longo do tempo), alguns autores consideram que 
este conceito também inclui a variabilidade entre o tumor primário e as suas metástases e entre as 
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diferentes metástases. A heterogeneidade não é exclusiva das células tumorais epiteliais (geralmente 
designadas simplesmente por “células tumorais”), observando-se também no estroma tumoral, que 




Figura 2 – Ilustração  simplificada de algumas vias metabólicas essenciais que são reprogramadas aquando do surgi-
mento de cancro. A) Interligação dos metabolismos da glucose e da glutamina que permitem a síntese molecular. B) 
Metabolismo da fosfatidilcolina que permite a geração de metabolitos derivados de colina. 
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1.2.1. Heterogeneidade como ferramenta de classificação, diagnóstico e tratamento do BCa 
Os carcinomas mamários não apresentam todos o mesmo grau de heterogeneidade entre si, 
possibilitando o agrupamento dos tumores em subtipos consoante a sua semelhança. Apesar de ainda 
não haver um consenso, pensa-se que existência de diferentes subtipos tumorais pode dever-se ao tipo 
de célula que originou o tumor e/ou a certos eventos genéticos/epigenéticos [6]. A estratificação do 
BCa é extremamente relevante em contexto clínico, já que fenótipos tumorais distintos se associaram 
a diferentes prognósticos, respostas ao tratamento e taxas de sobrevivência [36,37].  
1.2.1.1 Classificação do cancro da mama 
Dado que a heterogeneidade inter-tumoral é evidente a vários níveis, têm surgido cada vez mais 
sistemas de classificação do BCa. Em seguida são destacados três sistemas de classificação comum-
mente utilizados baseados na diversidade histológica, imunohistoquímica (IHC) e molecular que se 
verifica nos tumores mamários. 
Classificação histológica do cancro da mama 
A análise histológica de tumores mamários permite a sua classificação em subtipos (consoante as 
suas características morfológicas) e a atribuição de estádios com base no grau de diferenciação (forma-
ção tubular e pleomorfismo nuclear) e na atividade proliferativa (índice mitótico) [38]. Para a classifi-
cação histológica do BCa tem-se em consideração se existe ou não a invasão do tecido adjacente, po-
dendo os carcinomas ser invasivos (o mais frequente) ou in situ [39,40]. Conforme as suas caracterís-
ticas citológicas e o seu padrão de crescimento, cada tumor invasivo ou in situ pode ser dividido em 
subtipos histológicos mais específicos. Entre estes, os carcinomas ductais in situ (DCIS) e invasivos 
(IDC) são os subtipos mais comuns. Contudo, a divisão em subtipos histológicos não é estática pois 
alguns carcinomas in situ evoluem para invasivos [41]. Uma das teorias propostas para esta evolução 
aponta para que a acumulação de alterações genéticas/epigenéticas esteja na origem da capacidade de 
invasão.  
A análise histológica mostra-se benéfica e necessária no contexto clínico. Os diferentes subtipos 
histológicos estão claramente associados a características clínicas (como tamanho do tumor e presença 
de nódulos) e prognósticos distintos [42,43]. Ainda que a divisão em grupos histológicos não permita 
prever a resposta a todas as terapias disponíveis, pode auxiliar na decisão de certos tratamentos (tipo 
de cirurgia e quimioterapia) [44]. Já o estádio histológico está associado à agressividade do tumor e 
fornece informação adicional acerca do prognóstico do paciente [45].  
Classificação imunohistoquímica do cancro da mama 
A análise IHC recorre a anticorpos para a deteção de marcadores moleculares de interesse. No 
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contexto do BCa, a classificação em subtipos IHCs tem em consideração a presença (+) ou ausência   
(-) de ERα, de PR e de HER2. Existem limites mínimos bem estabelecidos para considerar positiva a 
presença dos recetores  hormonais (>1% das células tumorais) e do HER2 (>30% das células tumorais) 
[46,47].  Apesar de se considerarem 8 subtipos IHCs possíveis (ER±/PR±/HER2±), aqueles em que o 
ER e o PR não estão simultaneamente presentes (ou ausentes) são mais raros [48].  
A atribuição de subtipos IHCs fornece informações clínicas que completam a classificação histo-
lógica. Comprovou-se que subtipos IHCs distintos se associam a diferentes taxas de sobrevivência, 
sendo que o fenótipo ER+⁄PR+⁄ HER2- tem os melhores resultados [48]. Além disso, a incidência de 
cada subtipo IHC varia com as características do tumor (tamanho e estádio histológico) e do paciente 
(idade e etnicidade). Como geralmente permite antecipar a resposta à terapia endócrina, a classificação 
IHC do BCa é essencial na seleção do tratamento (mencionado com detalhe adiante) [49]. No entanto, 
importa mencionar que pode surgir a perda da expressão dos recetores hormonais decorrente de certas 
terapias [50], ou haver discrepâncias entre os tumores primários e metástases [51].  
Classificação molecular intrínseca do cancro da mama 
A classificação molecular intrínseca do BCa tira partido da grande diversidade de perfis transcri-
ptómicos que existe. No ano de 2000, Perou et. al [52] agruparam, pela primeira vez, tumores mamários 
em 4 subtipos moleculares intrínsecos com base nos seus padrões de expressão genética. Atualmente, 
reconhece-se a existência de, pelo menos, 6 subtipos moleculares: luminal A (~50-60%), luminal B 
(~10-20%), HER2 (~15-20%), basal-like (~10-20%), normal-like (~5-10%) e low-claudin (~12-14%) 
[53,54]. Ainda assim, tem-se explorado a possibilidade de existirem outros subtipos moleculares (como 
o luminal-like e o luminal C), fazendo com que esta classificação esteja ainda em desenvolvimento 
[55]. Além disso, foi sugerido que os tumores luminais representem apenas diferentes etapas de dife-
renciação/proliferação e não subtipos distintos [56].  
Inicialmente, os subtipos moleculares do BCa identificaram-se com microarrays de DNA com-
plementar (cDNA) e com programas computacionais que analisavam a expressão de centenas a milha-
res de genes, agrupando os tumores com perfis idênticos [52,53]. Atualmente, estão disponíveis testes 
multigenéticos que permitem a rápida classificação molecular, já que analisam um menor número de 
genes [57]. Destaca-se o ProsignaTM (aprovado pela FDA e com marcação CE) que classifica os tumo-
res em 5 subtipos moleculares e se baseia num algoritmo de classificação de 50 genes (PAM50) [58]. 
Durante o desenvolvimento do PAM50, entre os ~1.900 genes analisados foi selecionado o número de 
genes mínimo que conferia uma exatidão razoável (neste caso, 93%) [59,60].  
Comparativamente com os métodos de classificação já referidos, a classificação molecular per-
mite uma compreensão mais vasta da biologia do BCa [59]. A divisão em subtipos moleculares distin-
tos também fornece informações acerca do prognóstico e da resposta a diferentes terapias. Assim, além 
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dos testes multigenéticos de identificação já referidos, também se desenvolveram testes que avaliam 
especificamente o prognóstico (Endopredict®) e o benefício de determinadas terapias (Oncotype DX®) 
com base nos padrões de expressão genética [57].  
1.2.1.2. Rastreio e diagnóstico do cancro da mama 
Para melhorar a sobrevivência das mulheres com tumores mamários, aposta-se na sua deteção 
precoce com implementação de medidas de rastreio e diagnóstico [2]. Tal contribuiu para que a morte 
por BCa estabilizasse ou diminuísse, apesar da sua crescente incidência na Europa [1]. Entre 2003 e 
2013, Portugal foi o país europeu com a 2ª menor taxa de mortalidade por BCa.  
Segundo as guidelines europeias que asseguram a qualidade de rastreio e diagnóstico do BCa [3], 
o rastreio destina-se à identificação da doença em mulheres ainda assintomáticas, de modo a diminuir 
a mortalidade. Neste contexto importa referir que a deteção de microtumores em estádios muito iniciais 
também pode promover o sobrediagnóstico. Apesar deste procedimento englobar vários métodos 
(como exame clínico e auto-exame da mama), só a mamografia se demonstrou eficaz [61]. Após a 
suspeita inicial de BCa, o diagnóstico engloba 4 etapas essenciais: exame clínico (tem em conta a pre-
sença de nódulos palpáveis e alterações cutâneas), técnicas de imagiologia (por exemplo, através de 
mamografia, ecografia ou imagem por ressonância magnética), realização de biópsia (através de pun-
ção aspirativa por agulha fina ou por agulha grossa) e análise histológica/IHC [2,38].  
 Apesar de ainda não ser implementada na rotina clínica, é reconhecido o potencial da classifi-
cação molecular do BCa. De facto, é aconselhado o recurso a análises multigenéticas quando nenhum 
dos outros critérios de diagnóstico permite decidir a terapia adequada [62]. Mas, na maioria dos casos, 
os testes moleculares disponíveis não oferecem informações adicionais que justifiquem o seu uso [63]. 
Ainda assim, na clínica é frequente atribuir os termos dos subtipos moleculares mais prováveis, por 
aproximação direta da classificação IHC. Inicialmente, teve-se em conta a presença de ER, PR e HER2, 
contudo existiam vários subtipos moleculares com probabilidades significativas para os mesmos sub-
tipos IHCs (Tabela 1) [64]. Estudos mais recentes indicaram que a adição de outros marcadores IHCs 
melhoravam esta aproximação (Tabela 2). Sugeriu-se que tumores luminais A e B com igual classifi-
cação IHC (ER+ e/ou PR+, HER2-) podiam distinguir-se com base na percentagem de núcleos tumorais 
que apresentassem Ki-67 (marcador de divisão celular) [65]. De facto, um cut-off de 14% para o índice 
Ki-67 permitiu a identificação dos subtipos luminais A e B com uma especificidade de 78% e uma 
sensibilidade de 77%. Além disso, constatou-se que a presença de citoqueratinas 5 e 6 (CK 5/6) e/ou 
de HER1 em tumores ER-/PR-/HER2- permitiam identificar o subtipo basal-like com uma especifici-
dade de 100% e uma sensibilidade de 76% [66]. Porém, normalmente só se reconhece o potencial dos 
marcadores ER, PR, HER2 e Ki-67 na determinação do subtipo molecular, não se apoiando a identifi-




Tabela 1 – Correspondência entre os subtipos moleculares do BCa e os subtipos IHC mais comuns. Os dados 

















1.2.1.3. Tratamento do cancro da mama 
Além das medidas de rastreio e diagnóstico, a aplicação da terapia adequada contribuiu para o 
decréscimo da taxa de mortalidade por BCa na Europa [1]. Segundo a Sociedade Europeia de Oncolo-
gia Médica, a escolha do tratamento deve basear-se na biologia (presença de biomarcadores e expressão 
genética) e características clinico-patológicas do tumor (como o tamanho, a localização do tumor pri-
mário, o número de lesões e o número de nódulos linfáticos), bem como no paciente em questão (idade, 
saúde, preferência) [49]. Há tratamentos locais (como cirurgia e radioterapia) e sistémicos (como qui-
mioterapia, terapia endócrina e terapia alvo não endócrina). Na Tabela 3 apresentam-se as terapias 
sistémicas mais adequadas para cada subtipo IHC de BCa [67].  
 





Como 70-80% dos carcinomas mamários invasivos expressam ERα, na maioria dos casos aplica-














































ER+/PR+/HER2-  48.8% 26.8% 6.3% 3.4% 7.8% 6.8% 
ER+/PR+/HER2+  29.4% 14.7% 32.4% - 23.5% - 
ER-/PR-/HER2+  2.9% - 68.6% 17.1% 5.7% 5.7% 




Luminal A [65] ER+ e/ou PR+, HER2-, Ki67<14% 
Luminal B [65] 
ER+ e/ou PR+, HER2+  
ER+ e/ou PR+, HER2-, Ki67>14% 
HER2 ER-, PR-, HER2+ 
Basal-like  [66] ER-, PR-, HER2-, CK 5/6+ e/ou HER1+ 
Perfil IHC Terapia sistémica recomendada 
ER+, PR+, HER2-, Ki67<14% (“Luminal A”) Apenas terapia endócrina (raramente requer quimioterapia) 
ER+, PR+, HER2-, Ki67>14% (“Luminal B”) Terapia endócrina, podendo requerer quimioterapia 
ER+, PR+, HER2+ (“Luminal B”) Quimioterapia, anti-HER2 e terapia endócrina 
ER-, PR-, HER2+ (“HER2”) Quimioterapia e anti-HER2 
ER-, PR-, HER2- (“Triplo-negativo”) Quimioterapia 
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administração de agentes anti-estrogénicos, destacando-se os moduladores seletivos do ER (como o 
tamoxifeno ou TAM), os desreguladores seletivos de ER (como fulvestrante) ou inibidores de aroma-
tase (inibem a produção periferal de estrogénio). Apesar de alguns agentes anti-estrogénicos terem efi-
cácia igual ou superior ao TAM [68], este ainda é o fármaco de eleição no tratamento de tumores ER+ 
[49]. Ainda assim, é importante referir que o tratamento em mulheres pré- e pós-menopausa pode di-
ferir. Enquanto que antes da menopausa o uso de TAM é a terapia padrão, após a menopausa pode ser 
necessário administrar inibidores de aromatase além, ou em vez, do TAM. 
Tratamento do cancro da mama com tamoxifeno 
Dependendo do órgão em que atua, o TAM pode funcionar como agonista ou antagonista de es-
trogénio, já que pode recrutar CoAs ou CoRs de ERα. Portanto, apesar dos seus efeitos adversos serem 
relativamente bem tolerados (como náuseas e dores ósseas), o facto deste fármaco ter um efeito estro-
génico em certos tecidos pode causar consequências mais severas (como tromboembolismo ou cancro 
endometrial) [69–71]. Especificamente no epitélio mamário, tende a funcionar como anti-estrogénico 
por inibir a ativação de AF2, o principal responsável pela atividade de ERα neste local [17]. Apesar de 
algumas vezes ser considerado uma pró-droga, o facto de o TAM ser metabolizado por isoformas do 
citocromo P450 é uma vantagem e não um requisito para a sua ação anti-estrogénica. Os seus principais 
metabolitos são o 4-hidroxitamoxifeno (4-HT; metabolito primário) e endoxifeno (metabolito secun-
dário formado a partir de N-desmetiltamoxifeno por ação de variantes de CYP2D6) [72]. Embora te-
nham atividade anti-estrogénica semelhante, o endoxifeno é mais abundante no plasma, sendo respon-
sável pela maioria da atividade anti-estrogénica [73,74].  
Apesar do TAM ser o fármaco de eleição na terapia de carcinomas mamários ER+, nem todos 
respondem de igual forma. Além da evidente diferença na resposta entre tumores HER2+ (10% dos 
casos ER+) e HER2-, os tumores luminais B HER2- apresentam pior prognóstico e menos sensibilidade 
ao TAM que os luminais A [65]. De facto, os carcinomas luminais B foram associados a um risco 1.5x 
superior de relapso e/ou morte após administração de TAM. Pensa-se que este pior prognóstico em 
tumores luminais B (ER+/HER2-) se associe ao índice Ki-67 superior e à maior frequência de tumores 
PR- comparativamente ao subtipo luminal A [65,75,76]. Além da ação do TAM em tumores ER+, há 
casos em que este fármaco inibe o crescimento celular e/ou promove a apoptose em tumores ER-. As-
sim, foi sugerido um mecanismo de ação alternativo independente de ER, possivelmente relacionado 
com a promoção de um influxo de cálcio [12]. 
Embora a terapia com TAM seja altamente eficaz, a sua aplicação é limitada devido à resistência 
adquirida por muitos tumores. De facto, ~33.2% das mulheres medicadas com este fármaco (durante 5 
anos) apresentam recorrência de BCa [77]. Os mecanismos responsáveis por esta aquisição de resis-
tência não são claros, tendo-se proposto várias razões para esta ocorrência. Por exemplo, mutações no 
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gene que codifica o ERα podem levar à perda de expressão deste recetor ou à sobre-expressão de vari-
antes de ERα (como ERα36) promotoras da atividade agonista do TAM [78,79]. Pode também existir 
a alteração na expressão dos CoAs e CoRs de ERα. Além disso, a resistência ao TAM pode dever-se à 
ação de recetores de fatores de crescimento (como HER2) que desencadeiam vias de sinalização que 
modulam a atividade de ERα (devido a modificações pós-traducionais neste recetor e nos seus co-
reguladores), levam ao aumento de ERα extra-nuclear (diminuindo a atividade genómica deste recetor) 
e podem controlar o crescimento tumoral independente de ERα (geralmente devido à sobre-expressão 
ou amplificação dos recetores dos fatores de crescimento ou seus ligandos) [80,81]. Além disso, a re-
sistência ao TAM também foi associada a polimorfismos nas proteínas do citocromo P450, especial-
mente na CYP2D6, que limitam a disponibilidade de metabolitos anti-estrogénicos [81,82]. A sobre-
expressão de moléculas anti-apoptóticas (como BCL-XL) e a diminuição de pro-apoptóticas (como 
caspase 9) também se associaram à resistência ao TAM [80]. Note-se que as causas da resistência 
mencionadas não são mutuamente exclusivas e que a população de células resistentes está em constante 
evolução consoante a pressão seletiva existente. Além disso, o facto de haver resistência ao TAM não 
significa que outras variantes da terapia endócrina não sejam eficazes [83].  
Tratamento do cancro da mama com mifepristona 
Embora a mifepristona (MF) tenha sido originalmente sintetizada como anti-glucocorticoide, mostrou-se 
que este esteroide sintético derivado da noretindrona possuía uma forte afinidade para os PRs e uma evidente 
ação anti-progestagénica [84]. Esta propriedade foi muito explorada, principalmente na medicina reprodutiva, 
sendo aprovado o uso clínico de MF como agente abortivo e contracetivo [84,85]. Dada a sobre-expressão dos 
PRs na maioria dos tumores mamários, foi posteriormente avaliado o efeito anti-tumoral deste fármaco no BCa 
[86]. Como a sua administração em células mamárias tumorais ER+/PR+ (MCF-7) induziu a interrupção do 
ciclo celular (efeito citostático) e a apoptose (efeito citotóxico), a MF foi sugerida como potencial terapia para 
os carcinomas PR+ [87]. Porém, estudos pioneiros em pacientes portadores de tumores PR+ obtiveram resulta-
dos desencorajantes (só ~43% dos tumores PR+ mostraram responsividade fraca e de curta duração). Ainda 
assim, estes permitiram aferir que os efeitos adversos do uso prolongado da MF são mínimos (como náuseas 
e cansaço), resultando das propriedades anti-glucocorticoides deste fármaco [86]. O modelo de carcinogénese 
mamária utilizado nesta tese permitiu demostrar que a resposta à MF dependia da expressão das isoformas A 
e B do PR [88]. Atualmente, o estudo dos efeitos da MF em pacientes previamente classificados de acordo 
com o padrão de expressão das isoformas do PR está em fase de ensaio clínico [89]. 
O uso de MF no BCa induz maioritariamente um efeito anti-progestagénico, operando raramente como 
agonista parcial da Pg. Este fármaco compete com a Pg pela ligação aos PRs, induzindo-se a obtenção de 
dímeros de PR unido ao ligando: 2[MF+PR], 2[Pg+PR] ou [MF+PR][Pg+PR] [90,91]. Apenas os homodí-
meros se ligam a regiões alvo no DNA, sendo que os 2[MF+PR] têm maior afinidade. A ligação de MF a PR 
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altera a conformação do recetor, facilitando o recrutamento de CoRs, o que inibe a transcrição [91–93]. Mas 
certos contextos (como a elevação de cAMP e/ou a ativação da fosfato cinase A) podem promover eventos 
(como a dissociação de CoRs e/ou a ligação de CoAs a PRs) que potenciam a ação progestagénica parcial de 
MF [94,95]. Além disso, a MF pode levar a efeitos citotóxicos através de mecanismos independentes de PRs 
[96]. Recentemente, mostrou-se que a MF suprime a proliferação de células tumorais mamárias ER-/PR-
/HER2- e promove a sua apoptose, possivelmente ao inibir a expressão de KLF5, um fator de transcrição sobre-
expresso em células de BCa triplas-negativas [13]. 
Como a maioria dos BCas ER+ resistentes a anti-estrogénicos também expressa PRs [18,19], tem-se ex-
plorado o benefício clínico do recurso a anti-progestagénicos (em monoterapia ou em combinação com anti-
estrogénicos) nestes casos. Mostrou-se que o uso de MF e MF+4-HT em células MCF-7 resistentes a 4-HT 
teve efeitos citostáticos e citotóxicos [97]. Note-se que, mesmo em células MCF-7 sensíveis a anti-estrogéni-
cos, o recurso simultâneo a MF e 4-HT tem um efeito anti-tumoral aditivo [98]. Esta abordagem pode aumentar 
a duração da resposta à MF já que o 4-HT se opõe à elevação dos níveis de estrogénio resultantes da ação anti-
glucocorticoide da MF [86]. Também em células ER-/PR-, a terapia MF+4-HT foi mais eficaz do que as mo-
noterapias de MF e de 4-HT, o que pode relacionar-se com o aumento da expressão do inibidor de crescimento 
TGFßl [99]. 
Em suma, no epitélio mamário a MF apresenta maioritariamente uma ação anti-progestagénica e pro-
move efeitos citostáticos e citotóxicos. A ação anti-glucocorticoide deste fármaco leva a que a sua monoterapia 
cause alguns efeitos adversos e respostas de curta duração. Assim, além da pesquisa de novos agentes anti-
progestagénicos que não antagonizem os glucocorticoides, há grande interesse na combinação da MF com 
agentes anti-estrogénicos [100]. Atualmente, estão a decorrer diversos ensaios pré-clínicos em mulheres com 
BCa para testar as vantagens da administração de MF em conjunto com outros tipos de terapias (como quimi-
oterapia e imunoterapia) [101,102]. 
1.2.2. Causas e consequências da heterogeneidade intra-tumoral 
Inicialmente, tentou-se explicar a existência de heterogeneidade intra-tumoral apenas com base 
nos dois modelos de carcinogénese já mencionados [103]. Segundo o modelo da evolução clonal (Fi-
gura 3a), apenas a ocorrência de expansão policlonal justificava a coexistência de sub-populações tu-
morais (Figura 3b). Já no modelo das células estaminais cancerígenas, este fenómeno era explicado 
quando várias CSCs originavam o tumor. Atualmente, sabe-se que a variabilidade intra-tumoral é um 
evento bastante frequente e complexo, podendo associar-se a diversos fatores intrínsecos (como alte-
rações genéticas/epigenéticas, expressão genética diferencial e flutuações em vias de sinalização) e 
extrínsecos à célula tumoral (por exemplo, relacionados com a ação diferencial dos componentes do 
microambiente tumoral) [104]. Pensa-se que estes e outros fatores sejam os responsáveis pelos diferen-




Figura 3 - Representação esquemática (a) da proliferação tumoral com base nos modelos da evolução clonal e 
das células estaminais cancerígenas (CSCs) com (b) a respetiva distribuição espacial das subpopulações de células 
tumorais com características distintas. (adaptado da referência [103]) 
 A existência de múltiplas subpopulações celulares ao nível do mesmo tumor (com diferentes 
características moleculares e sensibilidades terapêuticas) representa um dos principais obstáculos no 
diagnóstico e tratamento do BCa [34]. Deste modo, vários autores puseram em causa a representativi-
dade do reduzido número de biópsias geralmente avaliado pelos profissionais de saúde. Quanto aos 
marcadores IHCs mais frequentemente analisados na clínica verificou-se: a) que a expressão de ERα, 
PR e HER2 é relativamente homogénea dentro dos tumores mamários, sugerindo-se que tumores mais 
agressivos pudessem apresentar maior heterogeneidade destes marcadores [105]; b) uma elevada hete-
rogeneidade intra-tumoral de Ki67 [106]. As terapias atualmente aplicadas focam-se principalmente na 
subpopulação tumoral predominante, havendo o risco de se induzir a proliferação de células resistentes 
ao tratamento em consequência da pressão seletiva, sendo que estas estão frequentemente associadas a 
fenótipos mais agressivos [34]. Assim, existe cada vez mais interesse na pesquisa de abordagens tera-
pêuticas que reconheçam a heterogeneidade intra-tumoral do BCa, como a terapia combinada (onde se 
tenta prever a evolução tumoral principalmente através de algoritmos computacionais de forma a sele-
cionar, logo à partida, os alvos terapêuticos mais relevantes) ou a terapia adaptativa (que adequa cons-
tantemente o tratamento às características dinâmicas do tumor).  
 
1.3. Modelos animais no estudo do BCa 
Os modelos animais são fundamentais na exploração e caracterização da patofisiologia de diversas 
doenças, na identificação de alvos terapêuticos e na avaliação in vivo de novos tratamentos. Contudo, 
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os ensaios com animais podem levantar questões éticas e permitem apenas uma representação imper-
feita das doenças humanas [107]. Particularmente no BCa, devido à sua heterogeneidade, não há muitos 
modelos que possuam as características clínicas relevantes da doença [108]. Os modelos disponíveis 
recorrem maioritariamente a murganhos pelos benefícios que têm associados: pequeno porte, reprodu-
ção rápida, tempo de vida relativamente longo, baixo custo, genoma conhecido, genes facilmente ma-
nipuláveis e partilha de características fisiológicas com humanos. 
1.3.1. Sumário de modelos mais usados no BCa 
Todos os tipos de modelos animais comummente usados no estudo do BCa têm prós e contras. Os 
modelos xenógrafos de linhagem celular (CDXs) ou os derivados de pacientes (PDXs) caracterizam-
se, respetivamente, pelo transplante de células cancerígenas humanas imortalizadas ou de um tumor 
removido do paciente para um murganho hospedeiro imunocomprometido [108,109]. Os tumores dos 
modelos CDXs são homogéneos, não representando a heterogeneidade intra-tumoral desejada. Já os 
PDXs mantêm a integridade fenotípica (histopatológica e genética), características comportamentais 
(como capacidade metástica) e resposta ao tratamento do tumor do paciente original. Mas, em ambos 
os modelos o microambiente tumoral é influenciado por diferenças intrínsecas entre humanos e mur-
ganhos, bem como pela falta de células imunes. Também existem modelos de murganhos genetica-
mente modificados (GEMMs), onde modificações genéticas induzem a tumorigénese em hospedeiros 
imunocompetentes. Apesar do seu elevado custo, os GEMMs mimetizam as características patofisio-
lógicas dos tumores e permitem observar as etapas iniciais da tumorigénese [108]. Mas a maioria destes 
modelos apresenta tumores ER-, ainda que nos últimos anos tenham surgido alguns GEMMs que ex-
pressam ER [110]. O BCa pode ainda ser quimicamente induzido em murganhos imunocompetentes 
recorrendo a agentes carcinogénicos (como acetato de medroxiprogesterona - MPA). Em ambos os 
casos, os carcinomas obtidos podem ser implantados noutros murganhos da mesma estirpe (modelos 
singénicos) [108,109]. 
Embora os murganhos forneçam informações úteis acerca do BCa, possuem várias limitações. Por 
exemplo, o facto de a distribuição dos fármacos no organismo dos modelos animais nem sempre se 
assemelhar à dos humanos pode influenciar a resposta terapêutica [111]. Apesar de existir uma corres-
pondência razoável entre BCas de humanos e de murganhos, a maioria dos genes com expressão alte-
rada varia entre as espécies [112]. Além disso, há aberrações cromossómicas que estão associadas ao 
surgimento de carcinomas mamários específicos humanos e que não se verificam em murganhos [113]. 
Já que a progressão do BCa é influenciada por interações entre as células cancerígenas e os componen-
tes em seu redor, a existência de um microambiente tumoral que mimetize aquele encontrado no tecido 
tumoral mamário humano foi sugerida como requisito para a representatividade dos murganhos como 
modelos deste tipo de cancro [114]. O recurso a modelos PDXs humanizados poderia contornar esta 
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limitação [115,116]. Fleming et al. [117] desenvolveram um destes modelos ao introduzir células imu-
nitárias e estromais humanas nas glândulas mamárias de murganhos. Porém, este estudo só focou inte-
rações entre células mamárias saudáveis. Mais recentemente, já se recorreu a modelos PDXs com in-
jeção de células mamárias estromais humanas para avaliar o comportamento do tecido tumoral, verifi-
cando-se uma maior taxa de proliferação e atividade anti-apoptótica [116]. Contudo, estes modelos 
ainda não consideram a contribuição do sistema imunitário para a progressão tumoral.  
Alguns autores sugerem que a relevância dos estudos que recorrem a murganhos está depen-
dente da sua validação biológica, histopatológica e molecular [118]. Geralmente, a validação molecular 
baseia-se na comparação entre os padrões de expressão genética dos murganhos e humanos. Embora 
esta abordagem seja importante, a validação metabolómica fornece informações adicionais que vão 
além da expressão genética (como a influência do microambiente tumoral) [25].  
1.3.2. Modelo de BCa induzido por acetato de medroxiprogesterona (MPA) 
O modelo BCa induzido por MPA caracteriza-se pela administração deste agonista de progeste-
rona a murganhos fêmea da estirpe BALB/c, levando à indução química de tumores mamários que, 
posteriormente, são transplantados singenicamente para a região subcutânea doutros murganhos com e 
sem exposição a MPA [119]. Este composto promove a expressão de ERα e a migração dos recetores 
hormonais ativados para o núcleo [120]. No modelo, a interação ERα-PR mostrou-se essencial na pro-
liferação induzida por MPA. Neste caso, considera-se que, na presença de MPA, o nível fisiológico de 
estrogénio é suficiente para a progressão de tumores de uma forma dependente de hormonas (tumores 
HD) [119].   
Após uma série de transplantes sucessivos, os tumores que passam a crescer na ausência MPA 
consideraram-se HI (independentes de hormonas), sendo os restantes HD (ambos expressam recetores 
hormonais) [119]. Sugeriu-se que a independência hormonal pode dever-se à “ativação” do microam-
biente tumoral, que leva à secreção de fatores de crescimento pelos fibroblastos associados ao carci-
noma [121]. Pensa-se que a via de sinalização PI3K/AKT é relevante neste contexto, sendo que os 
tumores HI são especialmente sensíveis a terapias anti-PI3K/AKT. Esta via pode culminar na fosfori-
lação dos recetores hormonais, tendo-se provado que a ativação dos PRs também é muito importante 
em tumores HI deste modelo [122].  
A significância clínica dos tumores mamários induzidos por MPA relaciona-se com o facto de 
estes mimetizarem vários aspetos característicos do BCa humano. De facto, os carcinomas que se de-
senvolvem neste modelo são maioritariamente ductais com expressão de recetores hormonais [119], 
fenótipo comum à maioria dos tumores mamários humanos [18,19,41]. Os tumores induzidos por MPA 
mostram-se também promissores na investigação da biologia do BCa e de alvos terapêuticos. Já vários 
estudos recorreram a este modelo, sendo que a maioria tentou avaliar os mecanismos envolvidos na 
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progressão/regressão de tumores recorrendo à IHC e/ou imunofluorescência [123]. Atualmente, existe 
grande interesse na sua exploração com técnicas mais abrangentes (por exemplo, recorrendo a estudos 
ómicos) de forma a identificar alterações biológicas relevantes para o BCa e encaminhar estudos futuros 
mais dirigidos. Neste contexto, Giulianelli et al. [124] recorreram a microarrays de cDNA para analisar 
as alterações transcriptómicas resultantes da ausência de MPA em tumores HD e da aquisição de inde-
pendência hormonal.  Na presente tese efetuar-se-á um estudo metabolómico especificamente nos tu-
mores mamários 59-2-HI e C7-2-HI. Apesar de poucos estudos terem analisado estes dois tipos de 
tumores em simultâneo, já se sabe que ambos: a) são carcinomas ductais moderadamente diferenciados; 
b) metastizam, sendo o tipo C7-2-HI aquele com capacidade metastática superior; c) regridem após a 
terapia anti-hormonal, podendo fazê-lo através de processos distintos; d) apresentam níveis superiores 
de PRA relativamente a PRB, sendo que os tumores 59-2-HI possuem uma razão PRA/PRB claramente 
superior ao tipo C7-2-HI [125,126].  
1.4. As ciências ómicas  
1.4.1 Conceitos gerais 
As disciplinas ómicas englobam principalmente a genómica (estuda as modificações herdadas e 
somáticas do DNA), a epigenómica (analisa alterações covalentes do DNA que não alteram a sequência 
de nucleótidos), a transcriptómica (avalia a expressão genética com base no mRNA e no miRNA), a 
proteómica (analisa as proteínas) e a metabolómica (estuda compostos de baixa massa molecular - 
metabolitos) [127]. Ainda que a classificação molecular baseada no perfil transcriptómico do BCa seja 
a mais explorada, cada uma destas ómicas permite a divisão dos tumores mamários em subtipos e a 
pesquisa de biomarcadores clinicamente relevantes [128,129]. Inicialmente, investigava-se cada disci-
plina ómica individualmente, sendo que já é clara a importância da sua análise conjunta para a melhor 
compreensão dos processos biológicos complexos associados ao cancro [127]. Neste contexto, Koboldt et 
al. [128] avaliaram em simultâneo a genómica, a epigenómica, a transcriptómica e a proteómica do 
BCa, realizando um dos estudos mais abrangentes na área, contudo não incluíram a metabolómica (a 
mais próxima do fenótipo). A importância da metabolómica deve-se à dependência do perfil metabólico 
perante fatores intrínsecos (como mutações) e extrínsecos (como o microambiente tumoral) e com a 
sua influência na progressão tumoral, na resposta a terapias e no prognóstico do paciente [25].  
1.4.2. Metabolómica do cancro da mama 
1.4.2.1. Estratégias analíticas 
Os estudos metabolómicos podem realizar-se em biofluidos (como plasma ou urina), culturas ce-
lulares ou tecidos [26]. Visto que no BCa é frequente ocorrer a recolha de tecido (proveniente de bióp-
sias ou da remoção cirúrgica total do tumor), muitos dos estudos metabolómicos iniciais focaram-se na 
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pesquisa de biomarcadores de relevância clínica neste tipo de amostra [130] (este assunto será explo-
rado detalhadamente no subcapítulo 1.4.2.2.). Por este procedimento ser bastante invasivo para as pa-
cientes, nos últimos anos tem surgido interesse no estudo de biofluidos, cuja recolha é relativamente 
fácil. Contudo, a sua análise retrata alterações metabólicas de todo o organismo, dificultando a deter-
minação de biomarcadores específicos do BCa. Muito recentemente, Zhou et al. [131] encontraram 9 
metabolitos em soro e 3 em urina significativamente diferentes entre pacientes saudáveis e com tumores 
mamários. Já as linhas celulares têm fácil manutenção e auto-renovação ilimitada, mas a maioria destas 
não é representativa do tumor primário e é suscetível a modificações genotípicas e fenotípicas aquando 
da sua cultura continuada [132]. Embora se possam cultivar células diretamente derivadas do tumor 
mamário, normalmente este procedimento também não tem em consideração as interações que ocorrem 
in vivo. A importância de um microambiente tumoral representativo do BCa relaciona-se com o facto 
do estroma tumoral ter grande influência nas características das células epiteliais cancerígenas, afetando 
a proliferação tumoral, a capacidade metastática, a sensibilidade a terapias e o prognóstico da doença 
[133]. 
As principais técnicas utilizadas na aquisição de dados metabolómicos são a espetrometria de 
massa (MS - identifica os metabolitos com base na razão massa/carga das partículas carregadas) e/ou 
a espetroscopia de ressonância magnética nuclear (RMN - avalia o comportamento das moléculas ex-
postas a um campo magnético, identificando-as com base na frequência da ressonância dos seus spins 
nucleares). Como ambas as técnicas apresentam vantagens e desvantagens, a técnica de eleição depende 
muito do objetivo do estudo. Na verdade, a MS tem uma sensibilidade superior (<pM vs. mM), no 
entanto apresenta menor reprodutibilidade que a espetroscopia de RMN e requer etapas adicionais de 
separação de metabolitos (como as cromatografias líquida e gasosa) [134].  
Quando possuem números atómico (nº de protões ou eletrões) e/ou de massa (nº de protões + 
neutrões) ímpares, os núcleos têm spin e apresentam um momentum magnético (μ) e um momentum 
angular (Figura 4a) [135,136]. Estes núcleos caracterizam-se por um número quântico de spin (I) dife-
rente de zero. Com um I=1/2, cada núcleo do hidrogénio (geralmente designado apenas por protão) 
pode adotar 2 estados de spin (Figura 4b), correspondendo a números quânticos mI = -1/2 (estado de 
menor energia) e mI = +1/2 (estado de maior energia). Na espetroscopia de RMN ocorre a exposição 
dos núcleos a um campo magnético externo (B0) ao longo de um eixo z, promovendo-se a rotação (ou 
precessão) de cada momentum magnético em redor do eixo +z (núcleos com mI = +1/2) ou -z (núcleos 
com mI = -1/2) com uma determinada frequência angular ω (frequência de Larmor). A soma do mo-
mentum magnético de todos os núcleos expostos a B0 resulta num vetor de magnetização total (M = 
(Mx=0, My=0, Mz) – Figura 4c). Com o aumento de B0, maior será a diferença de energia (ΔE) entre os 
estados de spin (Figura 4b).  
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Atualmente, a espetroscopia de RMN utiliza uma série de pulsos curtos de radiação de radio-
frequência intensa, cujo campo magnético (B1) coincide com o eixo x (Figura 4c) [135,136]. Ocorre 
ressonância nuclear quando a frequência de B1 é equivalente à frequência de Larmor dos núcleos, pro-
movendo-se tanto a absorção (mI passa de +1/2 para -1/2), como a emissão de energia (mI passa de -
1/2 para +1/2). Como se verifica uma ligeira tendência inicial para um excesso de núcleos com mI = 
+1/2 (distribuição de Boltzmann), a aplicação de B1 resulta num excesso de absorção. A exposição dos 
núcleos a B1 exerce uma força sobre M, induzindo a sua movimentação em direção ao eixo y e, portanto, 
Mx e My passam a ser diferentes de zero (Figura 4c). Aplicar pulsos de 90º significa que se expõem os 
núcleos a B1 durante tempo suficiente para que M alcance y (ou seja, haja um ângulo de 90º em relação 
à sua localização inicial no eixo z). No final de cada pulso, os núcleos retomam a sua posição de equi-
líbrio em torno do eixo z (relaxamento). Durante este processo emite-se radiação eletromagnética (free 
induction decay - FID) que é detetada e apresentada sob a forma de um gráfico de sinal em função do 
tempo, que é posteriormente convertido computacionalmente por aplicação da transformada de Fourier 
num espetro cujo sinal aparece em função da frequência de radiação absorvida.  
 
Figura 4 – Representação esquemática de: a) movimento de precessão de um núcleo em spin como resultado da 
aplicação de um campo magnético (B0); b) diferença de energia (ΔE) entre os estados de spin de um protão com 
a aplicação de um B0 crescente; c) movimentação do vetor da magnetização (M) como consequência da exposição 
ao campo magnético B1, destaca-se também a precessão de núcleos em torno do eixo z, verificando-se a tendência 
para um número superior de núcleos com mI =  +1/2 (distribuição de Boltzmann). mI, número magnético quântico; 
μ, momentum magnético; ω, frequência angular ou de Larmor. (Adaptado das referências [135,136]) 
Sendo partículas carregadas em movimento, os eletrões em redor do núcleo também possuem 
momentum magnético e produzem um campo magnético local que se opõe ao B0, reduzindo o campo 
magnético realmente experienciado [135,136]. Deste modo, dependendo da densidade eletrónica que 
o rodeia, cada protão pode estar mais ou menos protegido (shielded) do campo B0 e, consequentemente, 
associado a uma menor ou maior frequência de ressonância. Assim, a espetroscopia de RMN mostra-
se extremamente útil uma vez que, dependendo do seu ambiente químico/elétrico vizinho, os protões 
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apresentam diferentes frequências de ressonância, o que permite identificar moléculas e as suas estru-
turas, desde pequenas moléculas a biomoléculas maiores como as proteínas. De forma a considerar a 
influência da frequência do espetrómetro de RMN (em MHz) na frequência de ressonância dos núcleos 
(em Hz), definiu-se o desvio químico (δ em Hz/MHz = ppm) como unidade padrão dos espetros de 
RMN. O desvio químico de cada pico do espetro é atribuído em relação ao sinal de um composto de 
referência, que se caracteriza por ser solúvel no solvente utilizado e não reativo. Para este fim, em RMN 
de 1H é comum marcar-se a posição δ=0 ppm, por exemplo, com o sinal de ácido 3-trimetilsilil propió-
nico (TSP – com elevada solubilidade em água) ou tetrametilsilano (TMS – altamente solúvel em sol-
ventes orgânicos), sendo que ambos apresentam grupos metilo ligados a um átomo de silício, um ele-
mento químico de baixa eletronegatividade que garante um shielding muito elevado dos protões. 
Com o intuito de analisar o metaboloma de tecidos, a espetroscopia de RMN pode realizar-se 
[137]: a) diretamente no tecido do paciente (in vivo), o que permite a análise não invasiva do perfil 
metabólico, mas normalmente requer técnicas imagiológicas (MRI) adicionais e associa-se a uma re-
solução espectral e sensibilidade baixas; b) mediante a extração de metabolitos hidrossolúveis e/ou 
lipossolúveis (in vitro), possibilitando uma resolução espectral e sensibilidade elevadas, contudo o pro-
cesso de extração é destrutivo e pode levar à perda de metabolitos; c) após a excisão de tecido intacto 
(ex vivo), o que contorna algumas das limitações da abordagem in vitro. Sendo o tecido um material 
semi-sólido, a mobilidade das suas moléculas está condicionada, promovendo a existência de bandas 
mais largas nos espetros de RMN comparativamente aos extratos. Neste contexto é útil recorrer-se à 
espetroscopia de RMN com elevada resolução com rotação segundo o ângulo mágico (HRMAS), onde 
a rápida rotação (alguns kHz) das amostras segundo o ângulo mágico de 54.7o relativamente ao campo 
magnético externo permite obter espectros com alta resolução a partir de tecido intacto. O facto da 
preparação das amostras para espetroscopia de RMN com HRMAS não requerer a extração de meta-
bolitos permite estudos posteriores na mesma amostra. 
Os métodos de análise estatística univariada e multivariada permitem, respetivamente, a avali-
ação individual e simultânea de variáveis. Em metabolómica, geralmente começa por se aplicar a aná-
lise dos componentes principais (PCA - método estatístico multivariado e não supervisionado), que 
permite avaliar o comportamento metabólico intrínseco das amostras de forma independente da sua 
classe [138]. Para tal, e como se pode observar na Figura 5, os espetros de RMN são convertidos 
numa matriz com x colunas (correspondentes aos desvios químicos, em ppm) e y linhas (correspon-
dentes às n amostras). Ao reduzir o grande número de variáveis originais (neste caso desvios quími-
cos) para um menor número de novas variáveis ortogonais (componentes principais - PCs), a PCA 
tem como objetivo extrair informação importante da matriz e exibi-la de forma mais facilmente in-
terpretável. Para a construção do diagrama de scores da PCA representado na Figura 5 considera-se 
19 
 
apenas o plano formado pelos PCs que melhor representam a variabilidade original (ou seja, PC1 e 
PC2) no qual são projetados dos dados. É neste gráfico que se observam eventuais agrupamento das 
amostras com perfis metabólicos mais semelhantes e/ou outliers. A PCA também permite obter dia-
gramas de loadings, que demonstram a contribuição de variáveis individuais na distribuição das 
amostras. Segue-se a aplicação de métodos supervisionados de análise estatística multivariada, como 
a análise discriminante pelo método de mínimos quadrados parcias (PLS-DA). Neste caso, verifica-se 
se existe correlação entre a matriz acima descrita e uma segunda matriz que contém a informação rela-
tiva à classe das amostras. À semelhança da PCA, a PLS-DA também permite obter diagramas de 
scores e loadings. Para evitar o overfitting dos modelos estatísticos aos dados originais (incapacidade 
de generalização), estes devem ser validados de forma a avaliar a sua aplicabilidade [139]. 
 
Figura 5 - Representação esquemática da análise de componentes principais (PCA) aplicada a dados de espetros-
copia de RMN (adaptado da referência [138]). ). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis 
latentes 1 e 2; xn, variáveis (neste caso, desvios químicos em ppm);  e , amostras de classes distintas. 
 
Após a determinação das principais diferenças metabólicas entre as classes em estudo através da 
análise estatística multivariada, procede-se à avaliação da sua relevância estatística (análise univariada) 
[139]. A seleção do teste estatístico mais indicado depende se as amostras são independentes (e.g. com-
paração do perfil metabólico de indivíduos doentes e saudáveis) ou emparelhadas (e.g. comparação do 
perfil metabólico antes e após um tratamento) e do tipo de distribuição dos resultados. Geralmente 
considera-se que um p-value < 0.05 reflete significância estatística admitindo-se, portanto, 5% de 
probabilidade da variação observada ser aleatória. Além disso, é frequente calcular o effect size (ES) 




1.4.2.2. Estado da arte – Estudos metabolómicos em tecido tumoral mamário  
Considerando que a presente tese incide no estudo metabolómico de tecido tumoral mamário, 
neste subcapítulo pretende-se fazer o estado da arte dos estudos metabolómicos realizados até ao mo-
mento em tecido tumoral mamário de pacientes e de murganhos. Neste contexto importa referir que, 
em geral, a maioria dos autores explorou o metaboloma tumoral mamário analisando tecido intacto 
(por RMN com HRMAS) ou extratos aquosos de obtidos pelo método do ácido perclórico (PCAc) 
[141–143]. 
Humanos 
Diversos estudos metabolómicos em tecido mamário focaram-se na investigação de biomarcadores 
de diagnóstico, principalmente para a distinção entre tecido tumoral e normal. Os primeiros perfis me-
tabólicos de tecido tumoral mamário obtiveram-se na década de 80 por espetroscopia de RMN de 31P in 
vivo e em extratos polares [130,144]. Comparativamente com o tecido normal, verificou-se que o tecido 
tumoral apresentava níveis mais elevados de compostos lipídicos como fosfomonoésteres (PMEs) e fos-
fodiésteres. Posteriormente, confirmou-se a contribuição da fosfocolina (PC) e da fosfoetanolamina (PE) 
para o sinal dos PMEs [145]. Em relação ao tecido normal, o tecido tumoral também se associou a níveis 
significativamente superiores de intermediários da glicólise (como o glicerol-3-fosfato) e inferiores de 
fosfocreatina (fonte de fósforo) [144].  
Na mesma época, um dos grupos de investigação acima mencionados [130] também tentou aplicar 
RMN de 1H in vivo, obtendo-se espectros com pouca resolução. Ainda assim, constatou-se que a razão 
entre os sinais da água e da gordura era superior em tecido tumoral comparativamente a tecido normal. 
O primeiro estudo mais detalhado em extratos de tecido tumoral mamário por RMN de 1H foi realizado 
em 1994 [146]. Neste, os compostos hidrossolúveis extraíram-se com ácido perclórico (PCAc), identi-
ficando-se mais de 30 metabolitos no tecido tumoral mamário. O metaboloma tumoral mostrou níveis 
superiores de lactato, vários aminoácidos, succinato, PC e hexoses de uridina difosfato e a inferiores de 
fosfocreatina, glucose e myo-inositol [146]. Estes resultados foram ao encontro da reprogramação me-
tabólica característica das células tumorais já referida (subcapítulo 1.3.3.). Diversos estudos posteriores 
vieram a propor possíveis explicações para as características do metaboloma tumoral. Por exemplo, 
pensa-se que a ativação de recetores de fatores de crescimento promove vias de sinalização que culmi-
nam no aumento da expressão do transportador de glucose GLUT1 e da atividade da lactato desidroge-
nase A (LDH-A), com o consequente aumento do consumo de glucose pelas células e da formação de 
lactato [147,148]. O facto de o tecido tumoral ter apresentado níveis inferiores de glucose refletiu a sua 
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maior necessidade de energia em relação ao 
tecido normal. Sugeriu-se também que as 
células cancerígenas podiam sobre-expres-
sar uma variante da piruvato cinase menos 
ativa, levando à acumulação de intermediá-
rios glicolíticos que ficavam disponíveis 
para síntese de macromoléculas [149]. Só 
em 1998, com o recurso a espetroscopia de 
RMN de 1H com HRMAS e aplicando a se-
quência pulsada Carr-Purcell-Meiboom-
Gill (remove os sinais de macromoléculas), 
se obteve uma boa resolução espectral a par-
tir de tecido tumoral mamário intacto (Fi-
gura 6A) [150]. Mesmo com o elevado teor 
lipídico mamário, diferenciaram-se vários 
metabolitos indistinguíveis com a RMN de 1H unidimensional (Figura 6B). Por exemplo, foi possível a 
atribuição de picos específicos aos CCMs, constatando-se que o tecido tumoral tinha níveis superiores 
de PC e colina, e inferiores de glicerofosfocolina (GPC) [151]. Estas alterações metabólicas podiam 
resultar da sobre-expressão da colina cinase e da fosfolipase C no tecido tumoral relativamente ao normal 
[152]. Com base nas intensidades relativas dos picos dos CCMs presentes no espetro de RMN com 
HRMAS foi possível distinguir o tecido tumoral (n=85) do normal (n=18) com 82% de sensibilidade e 
100% de especificidade [151]. Embora se tenha observado que o perfil metabólico obtido por RMN com 
HRMAS variava pouco com a localização intra-tumoral, comprovou-se recentemente que os níveis de 
certos metabolitos (especialmente PC e PE) diferiam conforme a localização intra-tumoral (centro vs. 
periferia) e o modo de recolha do tecido (biópsia com agulha vs. remoção total do tumor), sendo essencial 
validar a metodologia para a implementação clínica de biomarcadores avaliados numa amostra única 
[153].  
Também se utilizou a MS para comparar o metaboloma de extratos de tecido mamário tumoral 
e normal. Budczies et al. [154] construíram o primeiro mapa metabólico de BCa recorrendo a cromato-
grafia gasosa seguida de MS com analisador de tempo de voo (GC-TOF-MS). Apesar de se terem iden-
tificado 368 sinais com variação significativa entre tecido tumoral (n=271) e normal (n=98), nenhum 
deles demonstrou especificidade razoável para ser usado como biomarcador de diagnóstico. Só a seleção 
simultânea de 20 metabolitos permitiu a deteção do tecido tumoral com sensibilidade e especificidade 
>80%. Entre as razões de metabolitos medidas, destacou-se a citidina-5-monofosfato/pentadecanoato, 
Figura 6– Exemplo de perfis metabólicos obtidos a partir de 
tecido tumoral mamário maligno intacto por RMN com 
HRMAS de 1H (A) e RMN de 1H convencional (B). (Adaptado 




































































































por diferenciar tecido tumoral e normal com uma sensibilidade de 94.8% e uma especificidade de 93.9%. 
Relativamente ao tecido normal, o tecido tumoral associou-se a níveis menores de quase todos os ácidos 
gordos (FAs) livres testados, demonstrando a sua rápida metabolização em fosfolípidos membranares.  
Outros trabalhos mostraram interesse na distinção entre tumores mamários benignos e malignos 
[155,156]. Com este intuito, desenvolveu-se uma estratégia estatística com 3 etapas (seleção de regiões 
espectrais discriminatórias, análise linear discriminante das regiões e diagnóstico de consenso computo-
rizado) para classificar biópsias de tecido tumoral como malignas ou benignas (com 92.4% de sensibi-
lidade e 92.7% de especificidade) [155]. Numa meta-análise de 2013 avaliou-se o poder de diagnóstico 
da RMN de 1H em 19 estudos, averiguando-se que a observação dos sinais dos CCMs permitia diferen-
ciar tumores malignos e benignos com uma especificidade elevada (88%) e uma sensibilidade relativa-
mente baixa (73%) e variável [156]. Embora diversos estudos tenham relacionado estes metabolitos com 
a malignidade tumoral, a sua elevação também ocorre em certos contextos fisiológicos (como na ama-
mentação), podendo considerar-se como biomarcadores da elevada atividade metabólica [157].  
O metaboloma do tecido tumoral mamário varia com as características histológicas do BCa 
[158,159]. Recorrendo a RMN de 1H, averiguou-se que os níveis de hexoses de uridina difosfato, PC e 
PE variavam com o estádio histológico dos carcinomas mamários ductais [158]. Através de RMN com 
HRMAS, verificou-se  que a razão lactato/colina se relacionava positivamente não só com o estádio, 
mas também com o tamanho do tumor [150]. Após a aplicação de várias análises estatísticas aos dados, 
verificou-se que a eliminação de variáveis não informativas por PLS seguida da rede neuronal probabi-
lística era a que melhor previa o estádio por garantir uma sensibilidade e especificidade >86% [159]. 
Também se distinguiram os casos de DCIS com e sem componentes invasivos, já que a ausência de 
invasão se associou à elevação dos níveis de myo-inositol, succinato e da razão GPC/PC [160]. A PLS-
DA ortogonal permitiu esta distinção com uma sensibilidade de 86.7% e uma especificidade de 80%.  
O metaboloma do tecido tumoral mamário também varia entre subtipos IHCs [161]. Em relação 
aos tumores ER+/PR+/HER2+, os ER-/PR-/HER2- mostraram níveis superiores de colina, GPC e gluta-
mato, e inferiores de creatina e glutamina [161]. A aplicação de PLS-DA aos dados de RMN com 
HRMAS separou estes subtipos IHCs com uma sensibilidade de 80% e uma especificidade de 75.4%. 
Além disso, sugeriu-se que mutações no gene BRCA1 (que normalmente causa tumores ER-/PR-/HER2-
) podiam inibir a síntese de FAs, promovendo a sua β-oxidação com a consequente elevação de meta-
bolitos associados a este processo [162]. Ao integrar metabolómica (por GC-TOF-MS) com transcrip-
tómica propôs-se que a sobre-expressão da glicerol-3-fosfato aciltransferase (comum em tumores ER-
/PR-) induzia o aumento do teor fosfolipídico (especialmente de PC e PE) [163]. A sobre-expressão desta 
enzima alterou significativamente os níveis de muitos outros metabolitos (>50). 
Outros estudos avaliaram a influência específica de cada recetor no perfil metabólico [164,165]. 
Verificou-se que a ausência de HER2 levava a níveis inferiores de glicina, glutamina, succinato e 
23 
 
creatina, e superiores de alanina, independentemente do estádio tumoral [164]. Em relação aos tumores 
ER+, os ER- expressaram mais glicina, GPC, colina, lactato e alanina, e menos ascorbato, creatina, tau-
rina e PC [165]. Contrariamente à ausência de ER, tumores PR- tiveram níveis mais elevados de ascor-
bato e creatina. O facto de a ausência de PR levar a alterações metabólicas independentes de ER sugeriu 
que o PR tem valor prognóstico além de ER [166]. Recorrendo a MS, verificou-se que 75 metabolitos 
variavam significativamente entre tumores ER- e ER+ [162]. A sua maioria esteve aumentada na ausência 
de ER, destacando-se os metabolitos glicogenolíticos (como a maltopentose, maltotriose e maltose), os 
glicolíticos (como a glucose-6-P e lactato), a glutationa (reduzida e oxidada) e os FAs de cadeia longa. 
Já os carcinomas ER+ tiveram maior teor em derivados da carnitina e FAs de cadeia curta e média. Nesta 
investigação verificou-se grande heterogeneidade nos tumores ER+, ficando parte dos carcinomas lumi-
nais A agrupados com tecido normal. Estes resultados apoiaram os obtidos por Borgan et al. [167], que 
sugeriram a existência de classes distintas no subtipo luminal A com base nos espetros obtidos por RMN 
com HRMAS. Entre estas, a A2 (caracterizada por níveis superiores de alanina e lactato e inferiores de 
glucose) foi relacionada com BCa mais proliferativo e agressivo. Recentemente, distribuíram-se tumores 
mamários em grupos com base no seu metaboloma [129]. O facto destes grupos metabólicos não coin-
cidirem com os subtipos moleculares intrínsecos baseados na transcriptómica sugeriu que a análise me-
tabolómica fornece informação adicional que vai além da expressão genética.  
Muitos dos estudos metabolómicos realizados em tecido tumoral mamário humano tentaram ainda 
prever e monitorizar a ação da quimioterapia [168–170]. Recorrendo a RMN com HRMAS, analisaram-
se biópsias de tecido tumoral (n=89) extraídas antes e depois da quimioterapia, comprovando-se a alte-
ração do perfil metabólico [168]. A PLS-DA obtida distinguiu as amostras recolhidas pré- e pós-trata-
mento com 87.9% de sensibilidade e 68.9% de especificidade. Os tumores responsivos mostraram níveis 
menores de GPC e maiores de lactato e glicina, podendo estes considerar-se potenciais biomarcadores 
de regressão tumoral. Constatou-se ainda que os pacientes não sobreviventes (< 5 anos) possuíram níveis 
aumentados de lactato após a terapia. Já os sobreviventes (≥ 5 anos) associaram-se a um decréscimo dos 
níveis de glicina e CCMs, e a um acréscimo no teor de glucose. Como a sobrevivência apenas se pôde 
prever com base nos espetros pós-tratamento sugeriu-se que a diferença entre os sobreviventes e não-
sobreviventes resultou da resposta metabólica ao tratamento. Avaliando vários graus de resposta à qui-
mioterapia, verificou-se uma tendência dos tumores com resposta patológica completa (definida como 
a ausência de BCa invasivo) para o aumento da razão PC/creatina e do nível de CCMs [169]. Além 
disso, a aplicação da PLS-DA ortogonal aos dados pós-tratamento diferenciou os pacientes com um 
volume de tumor estável, os que demonstram uma resposta completa e aqueles com uma resposta parcial 
(com ≥84.6% de sensibilidade e ≥90% de especificidade). A previsão da sobrevivência associada a uma 
terapia e da resposta terapêutica a priori possibilitava a seleção de tratamentos potencialmente mais 
eficazes, daí o interesse na pesquisa de biomarcadores para esse efeito. Neste contexto, Cao et al. [170] 
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relacionaram níveis pré-tratamento superiores de CCMs e inferiores de lactato aos sobreviventes. Rela-
tivamente às análises pós-tratamento, os melhores biomarcadores da sobrevivência a longo prazo e da 
resposta terapêutica foram a GPC e a taurina, respetivamente. Noutra investigação, níveis mais baixos 
de glucose e mais altos de lactato antes da quimioterapia corresponderam a boas respostas terapêuticas 
de tumores HER2- [171]. Contudo, ainda não se conseguiu prever que tumores apresentavam respostas 
patológicas completas antes da quimioterapia.  
Atualmente, muito poucos estudos se dedicaram especificamente ao impacto da heterogeneidade 
intra-tumoral no perfil metabólico dos tumores mamários. Recorrendo a RMN de 1H com HRMAS, 
Gogiashvili et al. [172] analisaram 6 biópsias por tumor mamário (n=3), cujos perfis metabólicos foram 
usados para a construção de um algoritmo supervisionado de previsão da identidade tumoral (tumor 1, 
2 ou 3). A capacidade preditiva deste modelo foi avaliada através do teste de 2-4 novas biópsias por 
tumor, tendo-se previsto a verdadeira identidade tumoral com uma exatidão de 89%. Apesar de ser 
clara a heterogeneidade metabólica intra-tumoral, os autores sugerem que a variabilidade entre tumores 
é superior, sendo o que contribui para a correta classificação. Neste contexto importa mencionar que 
os 3 tumores analisados neste estudo apresentavam características histológicas bastante distintas, po-
dendo pertencer a diferentes subtipos de BCa. 
Murganhos 
Alguns estudos metabolómicos em tecido tumoral mamário de modelos PDXs tentaram compreen-
der a biologia do tumor e averiguar a sua representatividade em humanos. Recorrendo a RMN com 
HRMAS, analisou-se o metaboloma de subtipos distintos de BCa de murganhos (modelos PDXs luminal-
like e basal-like) para determinar diferenças entre eles, permitindo a sua comparação com resultados de 
tumores humanos (ER-/PR-/HER2- e ER+/PR+) [173]. Dada a importância dos CCMs como potenciais 
biomarcadores de diagnóstico do BCa humano [151,156], selecionou-se uma região espectral que incluiu 
sinais característicos destes compostos [173]. Considerou-se uma correspondência razoável entre o me-
taboloma dos PDXs e dos humanos já que os tumores ER+/PR+ (Figura 7A) e luminal-like (Figura 7C) 
apresentaram uma razão GPC/PC inferior aos tumores ER-/PR-/HER2- (Figura 7B) e basal-like (Figura 
7D). Pensa-se que estas diferenças metabólicas se possam dever à menor expressão de colina cinase e 
maior expressão de fosfolipase A2 no modelo basal-like. Noutro estudo [174], recorreu-se a RMN de 13C 
(de abundância natural) e de 1H com HRMAS  para analisar modelos PDXs. A PCA dos dados de ambas 
as variantes de RMN (Figura 8) permitiu uma boa discriminação entre os modelos luminal-like (n=9) e 
basal-like (n=10) [174]. Segundo os dados de RMN de 13C com HRMAS, os modelos luminal-like (Fi-
gura 8A,B) apresentaram níveis superiores de FAs, taurina e gliceril, e inferiores de glucose, glicina e 
glutamato. Já nos resultados de RMN de 1H com HRMAS (Figura 8C,D), foi evidente que os modelos 
luminal-like tinham maior teor em PC, taurina, lactato, creatina e alanina, e menor em GPC, glicina, 
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glutamato e glutamina. A maioria destes resultados apoiam estudos metabolómicos realizados em tecido 
tumoral humano [162,165]. Apesar de ainda não terem sido realizados estudos estatísticos diretos que 
comparassem os metabolomas de subtipos de BCa específicos de humanos e de murganhos, as diferenças 
entre as espécies já mencionadas (subcapítulo 1.3.1.) levam a crer que também o perfil metabólico varia 
entre elas. Esta análise já foi realizada no cancro colorretal, constatando-se que, de facto, os tumores de 
murganhos e de humanos eram estatisticamente diferentes [175]. 
 
Figura 7– Perfis metabólicos na região espectral 3.60-3.00 ppm obtidos recorrendo a RMN de 1H com HRMAS em 
tecido tumoral mamário de humanos (ER+/PR+ em A e ER-/PR-/HER2- em B) e modelos PDXs (luminal-like em C e 
basal-like em D). GPC, glicerofosfocolina; PC, fosfocolina. (Adaptado da referência [173]) 
 
Figura 8– Diagramas de scores (A e C) e de loadings (B e D) do 1º componente principal (PC1) obtidos por PCA e 
realizados nos espectros de RMN de 13C com HRMAS (A e B) e RMN de 1H com HRMAS (C e D) de 2 modelos 




Muitos dos estudos metabolómicos em murganhos com BCa avaliaram a resposta terapêutica a 
fármacos clinicamente aprovados. Usando modelos CDXs (obtidos pelo implante de células MCF-7 e 
MDA-MB-231 em murganhos SCID), analisou-se a resposta metabolómica a docetaxel (quimiotera-
pêutico) por RMN de 31P in vivo e em extratos [176]. Em relação à terapia placebo, este fármaco induziu 
um decréscimo de PC e um acréscimo de GPC (Figura 9A,B). Dado que só a PC variou significativa-
mente com o tratamento (Figura 9C,D), foi sugerida como potencial marcador de monitorização à res-
posta terapêutica. O efeito deste fármaco também foi explorado noutros modelos CDXs (obtidos pelo 
implante de células MCF-7 em murganhos BalbC/c nu/nu) [177]. A PCA dos espetros de RMN de 1H 
in vivo mostrou que a principal diferença entre o tecido tumoral com e sem tratamento foi o maior teor 
em CCMs nos tumores sujeitos a docetaxel (Figura 10B,D). Tal foi confirmado com a análise PLS nos 
espetros de RMN de 1H com HRMAS (Figura 10A,C), já que o tecido tumoral não tratado teve maior 
teor em PC e GPC, enquanto que o tecido tumoral tratado mostrou níveis mais elevados de creatina e 
taurina. Usando murganhos com o gene BRCA1 mutado (semelhantes ao subtipo basal-like humano), 
tentou-se identificar biomarcadores de resistência a docetaxel [178]. Neste caso, os modelos animais 
foram obtidos através do transplante singénico de tumores de GEMMs para murganhos wild type. A 
PCA aos dados de RMN com HRMAS pré-tratamento revelou que os tumores resistentes possuíam 
níveis superiores de CCMs e inferiores de glicina, taurina e creatina. Ao longo da terapia verificou-se 
que, embora a concentração relativa dos CCMs fosse superior no tecido tumoral resistente, só no tecido 
tumoral sensível houve um aumento transitório dos níveis destes compostos. Assim, sugeriu-se que os 
níveis dos CCMs (pré- e pós-tratamento) tinham o potencial de prever a resposta ao docetaxel. Como 
o uso de bevacizumab e/ou doxorubicin (quimioterapêuticos) mostrou resposta diferencial em modelos 
PDXs luminal-like e basal-like, explorou-se que alterações metabolómicas e transcriptómicas surgiam 
após a terapia com estes fármacos [179]. Recorrendo a RMN com HRMAS, verificou-se que a mono-
terapia de bevacizumab só levou a alterações no metaboloma do tecido tumoral basal-like, sugerindo-
se a GPC como potencial marcador para a resposta a este fármaco. Além disso, os tratamentos mais 
eficientes (ou seja, bevacizumab+doxorubicin para o modelo basal-like e monoterapia de doxorubicin 
para o modelo luminal-like) foram os acompanhados por mais alterações da expressão genética.  
Têm surgido terapias alvo alternativas que inibem vias de sinalização importantes para o desen-
volvimento do BCa (como a PI3K/AKT/mTOR) ou proteínas diretamente envolvidas no consumo e 
metabolismo de nutrientes [180]. A eficácia destas é frequentemente avaliada em murganhos. Por 
exemplo, o fármaco everolimus (análogo de mTOR) já foi aprovado para tumores mamários ER+ e 
HER2+ em combinação com outros fármacos [181]. Como anomalias na via PI3K/AKT/mTOR tam-
bém ocorrem em carcinomas ER-/PR-/HER2-, recorreu-se a modelos PDXs representativos deste sub-
tipo tumoral para avaliar a resposta metabólica ao fármaco em questão [182]. A terapia com everolimus 
levou ao acréscimo de glucose, glutamina e alanina, e ao decréscimo de PC, GPC e lactato/glucose 
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[182]. Embora os fármacos até agora mencionados já estejam aprovados para o tratamento de certos 
tipos de BCa humano (em monoterapia ou em combinação com outros fármacos) [183,184], também 
se testaram terapias em murganhos que só se encontram em ensaios pré-clínicos. Moestue et al. [185] 
exploraram as alterações metabólicas causadas por BEZ235 (inibidor de PI3K e mTOR) e MK-2206 
(inibidor de Akt) em modelos PDXs luminal-like e basal-like. Enquanto que o perfil metabólico do 
modelo luminal-like permaneceu idêntico após a administração de cada fármaco, o modelo basal-like 
mostrou um aumento do nível de PC e diminuição de lactato [185]. O BEZ235 também elevou o teor 
em GPC e glucose. Sugeriu-se que os metabolitos alterados podiam usar-se como marcadores de mo-
nitorização da resposta terapêutica aos fármacos em questão. Noutro estudo recorreu-se a RMN de 31P 
com HRMAS para avaliar a resposta metabólica a BEZ235 em modelos luminal-like e basal-like (ob-
tidos pelo transplante de tecido tumoral mamário humano em murganhos SCID, com o posterior trans-
plante singénico para murganhos BalbC/c nu/nu) [186]. Também aqui só os modelos basal-like tiveram 
alterações metabólicas significativas, com a redução de PE e o aumento de PC e GPC, sugerindo-se 
que os níveis mais elevados deste último metabolito podiam dever-se à sobre-expressão da fosfolipase 
A2. Recentemente, explorou-se o valor terapêutico de um inibidor desta enzima no modelo basal-like 





Figura 9– Perfis metabólicos obtidos a partir de extratos de tecido tumoral mamário de modelos CDXs MDA-mb-231 
(ER-/PR-/HER2-) recorrendo a RMN de 31P 48h após o tratamento placebo (A) e 30 mg/kg de docetexal (B). Percenta-
gem média (n = 4) de alteração nos níveis de PC (C) e GPC (D) após o tratamento de células MCF-7 e MDA-mb-231 




Figura 10– Diagramas de scores (A e C) e de loadings (B e D) obtidos por PLS (A e C) e PCA (B e D) dos dados 
recolhidos por RMN de 1H com HRMAS e RMN de 1H in vivo, respetivamente. ●, tumor controlo do modelo CDX; 
▽,□, ◊, tumores do modelo CDX tratados com diferentes níveis de docetaxel; GPC, glicerofosfocolina; PC, fosfoco-





















1.5. Objetivos da presente tese 
 Através da análise de espetros de RMN de 1H de extratos aquosos e lipídicos de tumores 
mamários induzidos por MPA em murganhos BALB/c, a presente tese pretendeu alcançar os seguin-
tes objetivos:  
a) Determinar e interpretar as principais variações metabólicas entre tumores de diferentes tipos (59-
2-HI vs. C7-2-HI) – heterogeneidade inter-tumoral (entre tipos). 
b) Determinar e interpretar as principais diferenças metabólicas entre tumores do mesmo tipo – he-
terogeneidade inter-tumoral (no mesmo tipo). 
c) Comparar o perfil metabólico de várias porções do mesmo tumor com o intuito de analisar as varia-
ções metabólicas dentro de cada amostra – heterogeneidade intra-tumoral. 
d)  Identificar o perfil metabólico característico dos carcinomas mamários analisados e, através da 
sua comparação com a informação disponível na literatura, avaliar a sua representatividade em rela-

















2. Materiais e Métodos 
2.1. Amostras de tumores mamários em estudo 
Os tumores mamários utilizados nesta tese foram gentilmente cedidos pela Dra. Claudia Lanari do 
Instituto de Biologia e Medicina Experimental (IBYME) de Buenos Aires. A administração de MPA a mur-
ganhos fêmea virgens da estirpe BALB/c (com 2 meses de idade) potenciou o surgimento de carcinomas duc-
tais mamários HD que foram mantidos por transplantes subcutâneos consecutivos singénicos (Figura 11) 
[119,188]. Quando estes transplantes sucessivos foram realizados para murganhos sem exposição a MPA, os 
tumores que ocasionalmente cresceram consideraram-se HI. Assim que os tumores alcançaram 100 mm2, fo-
ram excisados e armazenados a -80oC, sendo os animais sacrificados. Note-se que o cuidado e manipulação 
dos murganhos esteve de acordo com guidelines internacionais pré-estabelecidas [189]. Especifica-
mente neste trabalho, recorreu-se a carcinomas mamários 59-2-HI (n = 4 tumores) e C7-2-HI (n = 3 tumores), 
ambos com crescimento independente de MPA e responsivos a diversas terapias hormonais [125]. 
 
 
Figura 11 – Representação esquemática da indução de tumores mamários em murganhos BALB/c através da 
administração de medroxiprogesterona (MPA). Especifica-se a obtenção de tumores independentes de hormo-
nas resultantes de transplantes singénicos sucessivos em murganhos sem exposição a MPA. Os transplantes sucessivos 
permitem que o período de latência dos tumores sem MPA diminua até igualar ao tempo de latência dos tumores com 
MPA. Destacam-se os tumores especificamente analisados na presente tese com a sua respetiva data de recolha. 
 
Cada um dos tumores foi colocado numa caixa de petri sobre gelo seco, onde se procedeu à 
sua divisão em octantes com o auxílio de um bisturi. O local das incisões dependeu do formato dos 
tumores, apresentando-se na Figura 12 a localização espacial dos octantes do tumor P (com o formato 
característico da maioria dos tumores em estudo, em consequência da aquisição do formato do ep-
pendorf de armazenamento) e do tumor Q (com o formato mais distinto dos restantes). Para a inves-
tigação da heterogeneidade por RMN utilizaram-se os octantes com números pares (P2, P4, P6 e P8 
no caso do tumor P), sendo que os ímpares (P1, P3, P5 e P7 no caso do tumor P) foram armazenados 





Figura 12 – Representação esquemática da localização espacial dos octantes dos tumores P e Q com destaque 
do local das incisões realizadas (vermelho, azul e amarelo). 
2.2.  Preparação de extratos de tumores 
De modo a romper o tecido e maximizar a extração de metabolitos, testaram-se dois métodos 
distintos: 1) recurso a almofariz de ágata para a moagem de tecido congelado em azoto líquido até à 
obtenção de pó, 2) utilização de homogeneizador elétrico (Digital Disruptor Genie®, Scientific In-
dustries, Inc.) com microesferas de cerâmica. Devido ao limitado número de tumores mamários dis-
poníveis para o estudo da heterogeneidade, estes dois métodos foram inicialmente testados em tecido 
hepático de murganhos BALB/c. Tendo em conta a superior intensidade dos sinais nos espetros de 
RMN associados ao método do almofariz, este foi utilizado também nos tumores mamários. Após a 
moagem, cada octante tumoral em pó foi transferido para um eppendorf e colocado novamente em 
gelo seco, sendo o almofariz cuidadosamente lavado. 
Para a extração de metabolitos aquosos e lipídicos recorreu-se a um método de metanol-
clorofórmio-água previamente otimizado para tecidos [190]. Resumidamente, a cada eppendorf com 
os octantes tumorais adicionou-se 500 μL de solução fria de 80% metanol (Riedel-de-Haën™, Ale-
manha, ref. 14262-1L) e 20% água miliQ, levando-se ao vórtex por 1 minuto. Seguiu-se a adição de 
400 μL de clorofórmio (Sigma-Aldrich®, USA, ref. 650471-1L) e 200 μL de água miliQ, levando-se 
novamente ao vórtex durante 1 minuto. Após um repouso de 10-15 minutos a 4oC, centrifugou-se (5 
minutos, 8 000 rpm) e procedeu-se à separação das fases aquosa (superior) e lipídica (inferior) para 
os frascos adequados, com o auxílio de uma micropipeta. Posteriormente, evaporaram-se os solven-
tes aquosos no SpeedVac (~ 6h) e os lipídicos com o recurso a um jato de azoto. Os extratos foram 
armazenados a -80oC até serem analisados por RMN. De forma a garantir a adequação deste proce-





2.3. Análise de extratos por espetroscopia de ressonância magnética nuclear (RMN) 
Na Figura 13 encontra-se representado de forma simplificada o workflow do estudo metabo-
lómico realizado na presente tese. 
 
Figura 13 – Workflow representativo do presente estudo metabolómico. 
 
2.3.1. Aquisição dos espetros de RMN 
Os extratos aquosos foram dissolvidos em 650 μL de tampão fosfato (pH = 7.4) preparado 
com Na2HPO4 (60 mM, Riedel-de-Haën™, Alemanha, ref. 30427), NaH2PO4 (40 mM, Fluka™, Ale-
manha, ref. 71496) e ácido 3-trimetilsilil propiónico (TSP, 0.1 mM) em D2O (Sigma-Aldrich®, USA, 
ref. 293040). Já os extratos lipídicos foram ressuspendidos em 650 μL de clorofórmio deuterado com 
0.03% de tetrametilsilano (TMS, Euriso-top®, França, ref. D307F). Após 1 minuto no vórtex, trans-
feriu-se 550 μL de cada amostra para um tubo de RMN de 5 mm, selando-se a tampa com Parafilm 
M® para prevenir a rápida evaporação dos solventes.  
Os espetros de RMN de 1H foram adquiridos a 298 K recorrendo a um espetrómetro Bruker 
Avance DRX-500. Na Tabela 4 estão presentes os parâmetros de aquisição, tanto para os extratos 
aquosos, como para os lipídicos. Para cada amostra analisada calibrou-se o pulso de 90º (parâmetro 
P1), otimizou-se a homogeneidade do campo magnético local (parâmetro de shimming) e confirmou-
se o ganho do recetor definido automaticamente (parâmetro RGA = 203 para todas as amostras). No 
caso dos extratos aquosos, também se ajustou o parâmetro O1 (frequência de pressaturação da res-
sonância da água) de cada amostra, de modo a que a supressão do sinal da água fosse ótima. Também 
se registaram espetros 2D que serão alvo de análise futura. 
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Tabela 4 - Listagem dos parâmetros de aquisição dos espetros de RMN de 1H obtidos na presente tese. 
 
 
2.3.2. Processamento, alinhamento e normalização dos espetros 
Após a aquisição, os espetros de RMN de 1H foram processados recorrendo à versão 3.2 do 
software Topspin® (Bruker BioSpin GmbH, Rheinstetten, Alemanha). Numa fase inicial aplicou-se 
um processamento automático do sinal de decaimento livre de indução (FID) através do comando 
efp, que inclui a multiplicação exponencial, a transformada de Fourier e a correção da fase. Posteri-
ormente, calibraram-se os desvios químicos relativamente a referências internas (nomeadamente, 
TSP nos extratos aquosos e TMS nos lipídicos) e procedeu-se ao ajuste manual da fase e linha de 
base. 
Recorrendo à versão 3.9.15 do software AMIX (Bruker BioSpin GmbH, Rheinstetten, Ale-
manha), os espetros de RMN processados foram convertidos em matrizes com x colunas (correspon-
dentes aos desvios químicos, em ppm) e y linhas (neste caso, correspondentes às 28 amostras anali-
sadas). Na matriz dos extratos aquosos excluíram-se as regiões espectrais dos sinais da água (5.09-
4.68 ppm) e do TSP (0.13-0.00 ppm). Já na matriz dos extratos lipídicos, excluíram-se as regiões 
espectrais correspondentes aos sinais do clorofórmio (7.50-6.96 ppm), do metanol (3.57-3.36 ppm) 
e do TMS (0.15-0.00 ppm). De forma a reduzir a variabilidade nas posições espectrais dos mesmos 
sinais em diferentes amostras, os espetros foram alinhados por aplicação do algoritmo Recursive 
Segment-wise Peak Alignment (RSPA) [191] na versão R2012a do software Matlab (The 
MathWorks, Inc.). A normalização dos espetros alinhados consoante a área total de cada um (obtida 
com o auxílio do software AMIX) permitiu minimizar as diferenças entre as massas dos octantes 
tumorais analisados. 
 
Parâmetros de aquisição Extratos aquosos Extratos lipídicos 
Programa de pulsos (PULPROG) noesypr1d zg 
Número de pontos (TD) 32 768 32 768 
Número de scans (NS) 512 512 
Frequência de 1H (MHz) 500.13 500.13 
Janela espetral (SW em ppm) 14 14 
Tempo de aquisição (AQ em s) 2.3 2.3 
Tempo de espera entre scans conse-
cutivos (D1 em s) 
2.0 2.0 
Ganho do recetor (RG) 203 203 
Nº de amostras por tipo de tumor 
16 (59-2-HI)   
12 (C7-2-HI) 




2.3.3. Identificação dos sinais dos espetros de RMN 
 Para a identificação dos sinais dos espetros de RMN característicos dos carcinomas mamá-
rios analisados, selecionou-se um exemplar típico dos extratos aquosos (octante P2) e um dos extra-
tos lipídicos (octante V4). Tendo em conta as bases de dados Human Metabolome DataBase 
(HMDB, http://www.hmdb.ca/), B-BIOREFCODE (incluído no software AMIX, Bruker) e Che-
nomx (Chenomx Inc), bem como a informação disponível na literatura, sugeriu-se uma proposta de 
identificação dos sinais presentes nos espetros selecionados.  
2.4. Análise estatística 
Com o intuito de estudar a influência da heterogeneidade inter-tumoral no perfil metabólico, 
efetuou-se a análise multivariada, tanto dos espetros de extratos aquosos, como dos lipídicos. Para 
tal, recorreu-se à versão 11.5 do software SIMCA-P (Umetrics, Umeå, Suécia), onde foi possível 
construir diversos modelos estatísticos. Realizou-se uma análise inicial não supervisionada por PCA 
incluindo todos os espetros obtidos, estando os resultados obtidos representados num diagrama de 
scores. Seguiu-se uma análise supervisionada por PLS-DA entre os tumores 59-2-HI e C7-2-HI. 
Também se avaliou a heterogeneidade entre tumores do mesmo tipo, realizando-se análises de PCA 
e PLS-DA. A robustez de todos os modelos PLS-DA realizados foi avaliada em termos de relevância 
preditiva (Q2) [192], tendo-se considerado apenas aqueles com Q2 > 0.400. Nestes modelos, para a 
identificação das principais variações metabólicas responsáveis pela discriminação entre os grupos, 
procedeu-se à construção dos respetivos diagramas de loadings. Para tal, em cada um dos diagramas 
de scores dos PLS-DAs selecionados, determinou-se visualmente qual das componentes LV se as-
sociava à melhor separação entre as classes em estudo. Numa folha de Excel (Microsoft), multipli-
cou-se a magnitude da componente LV selecionada em cada modelo PLS-DA pelo respetivo desvio 
padrão (calculado no software SIMCA-P 11.5). Para a obtenção dos diagramas de loadings, os re-
sultados da multiplicação foram projetados com o software Matlab R2012a e coloridos de acordo 
com a importância das variáveis na projeção [193], indicada pelos valores VIP (importância da vari-
ável na projeção) no software SIMCA-P 11.5. Posteriormente, em cada modelo PLS-DA foram iden-
tificados os sinais (conhecidos ou não) com maior relevância, ou seja, aqueles que apresentavam tons 
mais quentes nos diagramas de loadings, sendo que estes foram confirmados pela inspeção visual 
dos espetros sobrepostos.  
Todos os sinais considerados importantes nos diagramas de loadings foram integrados com 
o software AMIX 3.9.15 e normalizados consoante a área total de cada espetro. Através do software 
Python utilizaram-se as integrações normalizadas para a) construir heatmaps, b) avaliar a significân-
cia estatística das diferenças metabólicas individuais (teste de Wilcoxon Rank-sum), c) aplicar a cor-
reção de Bonferroni (Equação 1) de forma a avaliar a significância estatística de múltiplos 
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metabolitos em simultâneo associada a testes estatísticos independentes, d) analisar a magnitude das 
diferenças metabólicas observadas em cada modelo através do cálculo do ES sem (Equação 2 e 3) e 
com correção (Equação 4 e 5) para um reduzido número de amostras [140].  





 ………………………………………………………..….. Equação 1 
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 …………... Equação 3 
 
Cálculo do Effect size corrigido para pequenas amostras e respetivo erro 
EScorrigido = 1 −
3
4(n1+n2−2 )−1
× ES ……………………………………………….. Equação 4 









] … Equação 5 
Onde ES é o Effect size, IC é o intervalo de confiança, M é a média, n é o número de amostras, SD é o desvio 
padrão e SE é o erro padrão. 
 
 Adicionalmente, com base no perfil metabólico lipídico também se calculou: a) o grau médio 
de insaturação (Equação 6); b) o grau médio de poliinsaturação (Equação 7); c) o comprimento médio 
da cadeia de ácidos gordos (Equação 8).  
Grau médio de insaturação = 
Integração[𝐇C=C𝐇]
Integração[−C𝐇3]
  …...………………………………….…... Equação 6 
Grau médio de poliinsaturação =
Integração[=CH−C𝐇2−CH=]
Integração[−C𝐇3]
…...…………...……………..... Equação 7 






 ….. Equação 8 
  
A avaliação da heterogeneidade intra-tumoral foi realizada principalmente através da inspe-
ção visual dos espetros, sendo que também se calculou o desvio padrão relativo (RSD - Equação 9). 
RSD (%) =  
𝑆𝐷𝑚𝑒𝑡𝑎𝑏𝑜𝑙𝑖𝑡𝑜 ×100
𝑀𝑚𝑒𝑡𝑎𝑏𝑜𝑙𝑖𝑡𝑜






2.4. Avaliação do conteúdo proteico de tumores do tipo 59-2-HI 
2.4.1. Extração e quantificação de proteínas totais 
A extração de proteínas foi realizada em 1 ou 2 octantes de cada tumor 59-2-HI (P, Q, R e 
S) previamente armazenados a -80oC para eventuais testes adicionais. Recorreu-se a um almofariz 
para a moagem de tecido congelado em azoto líquido até à obtenção de pó. Adicionou-se tampão Wu 
(400 mM de NaCl, 10 mM de HEPES a pH 7.4, 1,5 mM de MgCl2, 0,1 mM de EDTA e 5% de 
glicerol) com inibidor de protease, levando-se ao vórtex. Após um repouso de 20 minutos em gelo, 
centrifugou-se (12.000 rpm, 10 min, 4oC), transferiu-se o sobrenadante para um novo eppendorf e 
descartou-se o pellet. 
A quantificação das proteínas totais realizou-se recorrendo ao kit DC™ (Bio-Rad, USA). 
Prepararam-se 7 diluições de um padrão de albumina de soro de bovino (0.0 mg/mL a 1.5 mg/mL) 
para a construção de uma curva de calibração. A cada poço da microplaca adicionou-se 5 μL de 
amostra ou padrão, 25 μL de reagente A’ e 200 μL de reagente B. Após 15 minutos de repouso à 
temperatura ambiente, leram-se as absorvâncias a 750 nm no dispositivo Infinite M200 (Tecan). 
2.4.2. Western Blot 
Colocou-se 30 μg de proteínas de cada amostra em tampão (6 mM Tris a pH 6.8, 2% SDS, 
0.002% azul de bromofenol, 20% glicerol, 5% ditiotreitol) e ferveu-se durante 5 minutos. Procedeu-
se à separação das proteínas das amostras e marcador de peso molecular (3 μL) através de eletroforese 
em gel descontínuo de poliacrilamida com 10% de dodecil sulfato de sódio (SDS-PAGE, 200 V). Os 
géis de concentração da amostra e de separação da amostra apresentaram 4.0% e 7.5% de poliacrila-
mida, respetivamente.  
Após a eletroforese, as proteínas foram eletrotransferidas (25 V, 30 min) para uma membrana 
de nitrocelulose e os seus locais de ligação não específica foram bloqueados utilizando 5% de leite 
em tampão salino de Tris com Tween 20 (TBST - 0.8% NaCl, 0.02% KCl, 0.144% Na2PO4, 0.024% 
KH2PO4, 0.1% Tween 20, pH 7.4) durante 1h. As membranas foram então lavadas com TBST e 
incubadas à temperatura ambiente durante 2h em TBST com o anticorpo primário (PR C-19 sc-538, 
Santa Cruz Biotechnology) numa concentração de 0,667 μg/mL. Este anticorpo é uma IgG que reco-
nhece uma epítope no terminal carboxilo do PR. Posteriormente, as membranas foram incubadas 
durante 1h em TBST com anticorpo secundário anti-coelho (1:10 000) conjugado com peroxidase de 
rábano (Amersham Life Science, Buckinghamshire, UK). O sinal luminoso foi gerado com o kit 
WesternBright™ ECL (Advansta, San Jose, CA), seguindo-se a introdução das membranas no sis-




3. Resultados e discussão  
3.1. Identificação de espetros de RMN de 1H de extratos de tumores mamários induzidos por 
MPA 
Neste subcapítulo apresentam-se os espectros de RMN de 1H (500 MHz) característicos de 
extratos aquosos e lipídicos de tecido tumoral mamário induzido por MPA em murganhos BALB/c, 
explicando-se a abordagem realizada para a identificação dos sinais. 
3.1.1. Análise de extratos aquosos 
Na Figura 14a apresenta-se um espetro de RMN de 1H típico dos extratos aquosos obtidos 
pelo método de metanol-clorofórmio-água a partir do tecido tumoral mamário. Apesar de complexo, 
este espetro demonstrou uma boa resolução espectral, sendo composto por um elevado número de 
picos associados aos metabolitos de mais baixo peso molecular. Verificou-se, no entanto, uma grande 
sobreposição de sinais, especialmente na região do espetro de baixo desvio químico (0.13-4.70 ppm, 
Figura 14b).  
Para a identificação dos sinais do espetro de RMN de 1H (Figura 14b,c) apresentada na Ta-
bela 5 recorreu-se a bases de dados (HMDB, B-BIOREFCODE e Chenomx) e a estudos anteriores 
que analisaram linhas celulares de BCa (MCF-7 e MBA-MD-231) [143,194,195] e tecido tumoral 
mamário humano primário [141] e metastático [142]. Tal como já foi mencionado na Introdução, a 
maioria dos autores explorou o metaboloma tumoral mamário analisando tecido intacto (por RMN 
com HRMAS) ou extratos aquosos de tumores obtidos pelo método do ácido perclórico (PCAc) 
[141–143]. Contudo, apenas alguns estudos apresentaram uma identificação detalhada dos sinais ca-
racterísticos dos espetros de RMN do BCa, destacando-se o trabalho de Sitter et al. [141], onde se 
analisou tecido intacto e extratos aquosos (obtidos por PCAc) de carcinomas ductais mamários de 
pacientes. Apesar de ter sido publicado em 2002, este trabalho é ainda hoje um dos mais completos 
na identificação dos metabolitos presentes em tumores mamários, sendo que a maioria dos restantes 
estudos apenas incidiu na região de baixo desvio químico do espetro de RMN de 1H  (< 5 ppm [196]) 
ou em sinais específicos (principalmente nos compostos derivados de colina [173,197]). 
Entre os 39 metabolitos hidrofílicos identificados na presente tese, os picos mais intensos 
provieram de lactato, alanina, creatina, compostos de colina e glicina. Na região 0.13-4.70 ppm (Fi-
gura 14b) observaram-se sinais de diversos aminoácidos essenciais (Ile, Leu, Val, Thr, Lys, Met) e 
não essenciais (Ala, Pro, Glu, Asp, Tau, Gly, Ser), ácidos orgânicos (lactato, acetato, piruvato, suc-
cinato, citrato), compostos de colina (colina, PC, GPC), poliálcoois (myo- e scyllo-inositol) e outros 
metabolitos (acetona, creatina, fosfocreatina, etanolamina, glicerol e glucose). Já na região 5.20-9.00 
ppm (Figura 14c) identificaram-se aminoácidos essenciais (His, Phe) e não essenciais (Tyr), bases 




a) Espetro completo 
 
b) Região espectral de baixo desvio químico
 
c) Região espectral de alto desvio químico 
 
Figura 14 – Espetro de RMN de 1H (500 MHz) de extratos aquosos obtidos pelo método de metanol-clorofór-
mio-água a partir de tecido tumoral mamário induzido por MPA em murganhos. O espetro apresentado refere-
se ao octante tumoral P2, uma das quatro porções do tumor P analisadas por RMN no presente trabalho (P2, 
P4, P6 e P8). a) espetro completo (0.13-9.00 ppm) com exclusão das regiões espectrais dos sinais da água 
(5.09-4.68 ppm) e do TSP (0.13-0.00 ppm); b,c) regiões espectrais de baixo (b, 0.13-4.70 ppm) e alto desvio 
químico (c, 5.20-9.00 ppm), com os respetivos sinais numerados segundo a identificação presente na Tabela 5.  
As setas azuis (→) destacam os sinais mais intensos. 
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Tabela 5 - Lista de metabolitos identificados no espetro de RMN de 1H (Figura 14b,c) referentes ao extrato 
aquoso do octante tumoral P2. Os metabolitos ordenaram-se por ordem crescente do seu sinal com menor 
desvio químico. Em cada metabolito, refere-se o desvio químico (em ppm) e multiplicidade dos hidrogénios a 
negrito e sublinhados (H). s, singleto; d, dupleto; t, tripleto; q, quarteto; dd, duplo dupleto; dt, duplo tripleto; 
m, multi pleto; br, sinal largo (de “broad”). 
 
Na Figura 15a mostra-se um espetro de RMN 2D de espetroscopia de correlação total (TO-
CSY) 1H-1H, neste caso referente ao octante V8 do tumor V. Por questões de tempo, não se 
Nº Metabolito δ 1H / ppm (multiplicidade, atribuição do sinal) 
1 Isoleucina 0.94 (t, δ-CH3), 1.02 (d, γ-CH3) 
2 Leucina 0.96 (d, δ'-CH3), 0.97 (d, δ-CH3), 1.72 (m, γ-CH) 
3 Valina 0.99 (d, γ-CH3), 1.05 (d, γ'-CH3), 2.29 (m, β-CH) 
4 Lactato 1.33 (d, CH3), 4.11 (q, CH) 
5 Treonina 1.33 (d, γ-CH3), 3.58 (d, β-CH), 4.25 (dd, α-CH) 
6 Alanina 1.48 (d, β-CH3), 3.77 (q, α-CH) 
7 Lisina 1.53 (γ-CH2, t), 1.72 (m, δ-CH2), 1.92 (m, β-CH2), 3.02 (ε-CH2, t), 3.77 (t, α-CH) 
8 Acetato 1.92 (s, β-CH3) 
9 Prolina 2.03 (m, 3-CH2/4-CH2), 3.35 (dt, 2-CH2) 
10 Glutamato 2.05 (dt, β-CH2), 2.13 (m, β’-CH2), 2.36 (m, γ-CH2), 3.77 (t, α-CH) 
11 Metionina 2.13 (m, β-CH2/ε-CH3), 2.65 (t, γ-CH2), 3.83 (dd, α-CH) 
12 Acetona 2.24 (s, α-CH3) 
13 Piruvato 2.39 (s, CH3) 
14 Succinato 2.41 (s, α-CH2/β-CH2) 
15 Citrato 2.52 (d, α-CH/β-CH), 2.67 (d, α’-CH/β’-CH) 
16 Aspartato 2.70 (dd, β-CH), 2.82 (dd, β'-CH), 3.90 (dd, α-CH) 
17 Creatina 3.04 (s, N-CH3), 3.93 (s, N-CH2) 
18 Fosfocreatina 3.06 (s, CH3), 3.94 (s, CH2) 
19 Etanolamina 3.15 (t, CH2-NH2), 3.83 (t, CH2-OH) 
20 Colina 3.21 (s, N(CH3)3), 3.53 (m, β-CH2-N), 4.07 (m, α-CH2-OH) 
21 Fosfocolina 3.22 (s, N(CH3)3), 3.60 (m, N-CH2), 4.17 (m, PO3-CH2) 
22 Glicerofosfocolina 3.23 (s, N(CH3)3), 3.68 (m, β′-CH2-N(CH3)3) 4.33 (m, α’-CH2-PO4
−) 
23 Taurina 3.26 (t, CH2-SO3), 3.42 (t, NH2-CH2) 
24 myo-inositol 3.28 (t, 5-CH), 3.53 (dd, 1-CH/3-CH), 3. 63 (t, 4-CH/6-CH), 4.07 (t, 2-CH) 
25 scyllo-inositol 3.36 (s, CH) 
26 Glicerol 3.55 (dd, 1-CH2/3-CH2), 3.63 (dd, 1-CH2/3-CH2) 
27 Glicina 3.56 (s, α-CH2) 
28 Serina 3.84 (dd, α-CH), 3.95 (dd, β-CH2), 3.99 (dd, β′-CH2) 
29 Uridina 
4.23 (t, 3’-CH da ribose), 4.36 (t, 2’-CH da ribose), 5.89 (d, 1′-CH da ribose), 
5.90 (d, 5-CH do anel), 7.86 (d, 6-CH do anel) 
30 Adenosina/Inosina 
4.28 (q, 4’-CH da ribose), 4.44 (dd, 3’-CH da ribose), 6.10 (d, 1’-CH da ribose), 
8.24 (s, 2-CH do anel), 8.35 (s, 8-CH do anel) 
31 β-Glucose 4.65 (d, 1-CH) 
32 α-Glucose 5.24 (d, 1-CH) 
33 Uracilo 5.81 (d, 5-CH do anel), 7.52 (d, 6-CH do anel) 
34 Fumarato 6.52 (s, HC=CH) 
35 Tirosina 6.91 (d, 3-CH/5-H do anel), 7.20 (d, 2-CH/6-H do anel) 
36 Histidina 7.08 (s, 4-CH do anel), 7.85 (s, 2-CH) 
37 Fenilalanina 
7.33 (m, 2-CH/6-CH do anel), 7.39 (m, 4-CH do anel), 7.43 (m, 3-CH/5-CH do 
anel) 
38 Hipoxantina 8.20 (s, 2-CH do anel), 8.22 (s, 8-CH) 
39 Formato 8.46 (s, HO-HC=O) 
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considerou esta informação para a identificação dos metabolitos apresentada na Tabela 5. Ainda as-
sim, exemplificou-se na Figura 15b a abordagem realizada para a identificação dos picos da lisina. 
Num futuro próximo, pretende-se recorrer a este e outros espetros 2D não só para confirmar a pre-
sença dos metabolitos listados na Tabela 5, mas também para auxiliar na identificação de picos des-
conhecidos. 
a) Espetro 2D TOCSY completo  
 
b) Expansão do espetro com identificação dos sinais da lisina e respetiva estrutura 
 
Figura 15 – Espetro de RMN 2D TOCSY 1H-1H (500 MHz) de extratos aquosos obtidos pelo método de 
metanol-clorofórmio-água a partir de tecido tumoral mamário induzido por MPA em murganhos. O espetro 
apresentado refere-se ao octante V8, uma das quatro porções do tumor V analisadas neste trabalho (V2, V4, 
V6 e V8). a) espetro completo; b) expansão do espetro com identificação dos sinais da lisina e respetiva estru-
tura. TOCSY, espetroscopia de correlação total. 
 
 Na Figura 16 apresentam-se as regiões espectrais de baixo (Figura 16a) e alto desvio químico 
(Figura 16b) adquiridas a partir de tumores mamários de murganhos (resultantes de extratos aquosos 
obtidos pelo método de metanol-clorofórmio-água na presente tese) e de pacientes (resultantes de 
tecido intacto e de extratos aquosos obtidos pelo método do PCAc no estudo de Sitter et al. [141]). 
Numa primeira análise visual verificou-se que o espetro obtido nesta tese demonstrou grande 
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similaridade aos obtidos por Sitter et al. [141], observando-se as maiores diferenças na região > 8.0 
ppm (localização típica de diversos sinais de nucleótidos e derivados). Mais especificamente, cons-
tatou-se que: a) alguns metabolitos (principalmente acetona, citrato, metionina, etanolamina, glice-
rol, hipoxantina, serina e U1.19/m) não constaram no perfil metabólico de BCa humano descrito por 
Sitter et al. [141]; b) vários compostos reconhecidos em tumores mamários de pacientes (asparagina, 
fosfoetanolamina, glutamina e nucleótidos) não se observaram no espetro desta tese apresentado na 
Figura 16a,b. Importa referir que este espetro pertencia a um dos tumores do tipo 59-2-HI, sendo que 
nos tumores C7-2-HI (T, U e V) também foi possível identificar glutamina e asparagina. 
Apesar de vários estudos já terem analisado espetros de RMN de 1H de tumores mamários 
de murganhos, estes são geralmente mais direcionados para regiões espectrais específicas [197]. Na 
verdade, além dos trabalhos de investigação realizados em pacientes, apenas os estudos em linhas 
celulares de BCa realizaram identificações mais detalhadas dos sinais dos espetros de RMN. Com-
parando o perfil metabólico das células MCF-7 (as mais comummente utilizadas em estudos meta-
bolómicos de BCa) descrito por Nittoli et al. [194] com aquele obtido na presente tese, verificou-se 
que: a) apenas apresentaram 15 metabolitos em comum (Ala, Asp, colina, formato, glucose, Glu, 
Gly, His, Ile, lactate, Leu, Lys, Pro, Thr, Val), sendo estes os mesmos compostos partilhados entre 
as células MCF-7 e os tumores mamários humanos analisados por Sitter et al. [141]; b) diversos 
compostos observados por Nittoli et al. [194] (ATP/ADP, hidroxiprolina, gama aminobutirato, me-
tilamina, dimetilamina, trimetilamina, citrulina, cisteína, glutationa) não se identificaram na presente 
tese, sendo que estes (exceto o ATP/ADP) também estiveram ausentes no perfil metabólico de BCa 
humano [141]. Assim, relativamente às células MCF-7, o perfil metabólico do modelo animal utili-
zado na presente tese mostrou-se mais representativo do BCa humano [141,194]. 
Contrariamente a ambos os estudos acima mencionados [141,194], a presença de nucleótidos 
foi impercetível em todos os espetros obtidos na presente tese. Este aspeto pode estar relacionado 
com diversos fatores: a) os solventes aqui utilizados possivelmente não terem sido os mais adequados 
para a extração destes metabolitos, no entanto, outros estudos metabolómicos em linhas celulares 
(incluindo células de BCa) e tecidos detetaram nucleótidos com métodos de extração idênticos ao 
desta tese [198–200]; b) a degradação enzimática dos nucleótidos, por exemplo, devido ao eventual 
atraso no armazenamento das biópsias aquando da sua extração. Contudo, num estudo metabolómico 
recente em tecido mamário tumoral verificou-se que um atraso no congelamento entre 30 min e 120 
min apenas alterava de forma significativa os níveis de ascorbato, colina, creatina e glutationa, não 
se relatando quaisquer diferenças em relação ao teor de nucleótidos [201]. Outra possibilidade seria 
o elevado tempo de armazenamento das amostras a -80oC, sendo que não se encontraram estudos que 







Figura 16 – Regiões de baixo (a) e alto desvio químico (b) dos espetros de RMN de 1H: i) com HRMAS de 
tecido tumoral mamário de pacientes (estudo de Sitter et al. [141]), ii) de extratos aquosos de tumores mamários 
de murganhos obtidos na presente tese pelo método de metanol-clorofórmio-água, iii) de extratos aquosos de 
tecido tumoral mamário de pacientes obtidos pelo método do ácido perclórico (estudo de Sitter et al. [141]). O 
espetro apresentado a azul refere-se ao octante tumoral P2, uma das quatro porções do tumor P analisadas no 
presente trabalho. As setas vermelhas (→) destacam os metabolitos identificados na presente tese que não 
foram identificados no estudo de Sitter et al. [141].  
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3.1.2. Análise de extratos lipídicos 
Na Figura 17a pode observar-se um espetro de RMN de 1H representativo dos extratos lipídicos 
obtidos pelo método de metanol-clorofórmio-água a partir do tecido tumoral mamário analisado na presente 
tese. Comparativamente com os espetros de RMN de 1H dos extratos aquosos, estes espetros demonstraram 
sinais claramente mais largos, refletindo o elevado peso molecular dos lípidos. Verificou-se ainda alguma 
sobreposição de sinais na região do espetro de baixo desvio químico (0.15-2.50 ppm, Figura 17b). 
 
 
c)  Região espectral de alto desvio químico 
 
Figura 17 – Espetro de RMN de 1H (500 MHz) de extratos lipídicos obtidos pelo método de metanol-clorofórmio-água a partir 
de tumores mamários induzidos por MPA em murganhos. O espetro refere-se ao octante tumoral V4, uma das quatro porções do 
tumor V analisadas neste trabalho (V2, V4, V6 e V8). a) espetro completo (0.15-8.00 ppm) sem as regiões dos sinais do clorofór-
mio (7.50-6.96 ppm), metanol (3.57-3.36 ppm) e TMS (0.15-0.00 ppm). b,c) regiões de baixo (b, 0.15-3.40 ppm) e alto desvio 
químico (c, 3.40-6.00 ppm), com os sinais numerados segundo a Tabela 6.  As setas azuis (→) destacam os sinais mais intensos. 



















Considerando a inexistência de estudos onde recorressem a RMN de 1H para analisar extratos 
lipídicos de tecido tumoral mamário (de pacientes ou modelos animais), a identificação dos sinais do 
espetro apresentada na Tabela 6 baseou-se em bases de dados (HMDB e B-BIOREFCODE) e em 
trabalhos referentes a plasma/soro sanguíneo [202,203] e linhas celulares de BCa [204]. 
 
Tabela 6 - Lista de metabolitos identificados no espetro de RMN de 1H (Figura 17b,c) referentes ao extrato 
lipídico do octante tumoral V4. Os metabolitos ordenaram-se por ordem crescente do seu sinal com menor 
desvio químico. Em cada metabolito, refere-se o desvio químico (em ppm) e multiplicidade dos hidrogénios a 
negrito e sublinhados (H). s, singleto; d, dupleto; t, tripleto; q, quarteto; dd, duplo dupleto; dt, duplo tripleto; 
m, multipleto; br, sinal largo (de “broad”).  
 
 À semelhança dos extratos aquosos, também nos extratos lipídicos se obteve um espetro 2D 
TOCSY 1H-1H (Figura 18), neste caso referente ao octante Q2 do tumor Q. Mais uma vez, por ques-
tões de tempo, não se considerou esta informação para a identificação dos metabolitos apresentada 
na Tabela 6. Ainda assim, exemplifica-se na Figura 18 a abordagem realizada para a identificação de 
alguns dos picos pertencentes aos FAs.  
Nº Metabolito δ 1H ppm (multiplicidade, atribuição do sinal) 
1 Total 7-lathosterol 0.55 (18-CH3, s) 
2 Colesterol total 
0.68 (18-CH3, s), 0.86 (26-CH3, d), 0.87 (27-CH3, d), 0.91 
(21-CH3, d), 1.12 (múltiplos protões de colesterol, m), 1.48 
(múltiplos protões de colesterol, m), 1.84 (múltiplos protões 
de colesterol, m), 1.96 (7–CH2/8–CH, br) 
3 Ácidos Gordos 
0.88 (CH3(CH2)n, t), 1.25 ((CH2)n, m), 1.30 (=CH-CH2-
CH2(CH2)-, m), 1.64 (-CH2-CH2-CO-, m), 2.10 (–CH2–
CH=CH–, m), 2.30 (-CH2-CO, m), 5.35 (-HC=CH-, m) 
4 Colesterol livre 1.01 (19-CH3, s), 3.53 (3-CH, m) 
5 Colesterol esterificado 1.02 (19-CH3, s), 4.61 (3-CH, m) 
6 Ácido oleico (18:1, ω-9) 2.01 (-CH2-CH2-CH=, m)  
7 Ácido linoleico (18:2, ω-6) 2.05 (-CH2-CH2-CH=, m) , 2.77 (=CH-CH2-CH=, t)  
8 Ácido araquidónico (20:4, ω-6) 2.05 (-CH2-CH2-CH=, m), 2.82 (=CH-CH2-CH=, m)  
9 Ácido  docosahexaenóico (22:6, ω-3) 2.82 (=CH-CH2-CH=, m)  
10 Fosfatidiletanolamina 3.14 (–CH2–CH2–NH2, br) 
11 Esfingomielina 
3.30 (-N+(CH3)3, s), 3.77 (N-CH2, br), 5.68 (-CH2-CH=CH-
CHOH–, m) 
12 Fosfatidilcolina 3.33 (-N+(CH3)3, s), 3.77 (N-CH2, br) 
13 Glicerofosfolípidos 
3.95 (3-CH2  do glicerol, m), 4.37 (PO-(1-CH2) do glicerol, 
m), 5.21 (2-CH  do glicerol, m) 
14 Triglicerídeos 
4.14 (1-CH2/3-CH2 do glicerol, dd), 4.29 (1’-CH2/3’-CH2 
do glicerol, dd), 5.26 (2-CH do glicerol, m) 




Figura 18 – Espetro de RMN 2D TOCSY 1H-1H (500 MHz) de extratos lipídicos obtidos pelo método de 
metanol-clorofórmio-água a partir de tecido tumoral mamário induzido por MPA em murganhos. Exemplifi-
cou-se a identificação de alguns dos sinais dos ácidos gordos. O espetro apresentado refere-se ao octante Q2, 
uma das quatro porções do tumor Q analisadas neste trabalho. 
Na Figura 19a-f apresenta-se a estrutura básica da maioria dos compostos listados na Tabela 6, 
nomeadamente colesterol livre (Figura 19a), ácidos gordos (ácido oleico, ácido linoleico, ácido araquidó-
nico e ácido docosahexanoico - Figura 19b), esfingomielina (Figura 19c), diacilglicerofosfolípidos 
(PtdCho e fosfatidiletanolamina - Figura 19d), plasmalogénios (Figura 19e) e triglicerídeos (Figura 19f).  
Tal como se pode observar na Figura 17b e Tabela 6, os sinais presentes na região 0.15-1.2 ppm 
resultaram essencialmente da ressonância de 1H dos grupos terminais metilo (-CH3). Aos 1.25 ppm iden-
tificaram-se os 1H dos grupos metileno (-CH2) da cadeia hidrocarbonada dos FAs (sinal mais intenso do 
espetro). A maioria dos restantes sinais correspondeu a grupos metileno em diferentes ambientes quími-
cos, sendo que a sua proximidade a ligações duplas e/ou a elementos eletronegativos (como O) contribuiu 
para desvios químicos superiores. Uma observação mais detalhada do espetro permitiu constatar que os 
picos típicos do colesterol total se identificaram na região 0.6-2.0 ppm, reconhecendo-se alguns sinais 
específicos do colesterol livre (1.01 e 3.53 ppm) e esterificado (1.02 e 4.61 ppm). À exceção do sinal 
correspondente às ligações duplas (5.35 ppm), todos os picos dos FAs se encontraram na zona 0.8-2.3 
ppm. A região 3.1-5.9 ppm (Figura 17b,c) incluiu os sinais dos fosfolípidos, sendo que: a) os 1H do gli-
cerol dos diacilglicerofosfolípidos apresentaram picos a 3.95, 4.37 e 5.21 ppm; b) a colina (presente tanto 
na esfingomielina como na PtdCho) exibiu sinais correspondentes aos 1H dos grupos metilo da trimetila-
mina (~3.3 ppm) e do grupo metileno adjacente (3.77 ppm); c) o sinal do 1H do grupo metínico da ligação 
dupla da esfingosina da esfingomielina identificou-se a 5.68 ppm; d) a etanolamina da fosfatidiletanola-
mina teve um sinal a 3.14 ppm referente aos 1H do grupo metileno adjacente ao seu grupo amina; e) o 1H 
do grupo metínico adjacente ao grupo éter característico da posição sn-1 do plasmalogénio foi responsável 






Figura 19 – Estrutura básica de a) colesterol livre, b) ácidos gordos (nomeadamente, ácido oleico, ácido lino-
leico, ácido araquidónico e ácido docosahexanoico), c) esfingomielina, d) diacilglicerofosfolípidos (nomeada-
mente, fosfatidilcolina e fosfatidiletanolamina), e) plasmalogénios e f) triglicerídeos. R1, grupo substituinte. 
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 Devido à inexistência de estudos que analisassem extratos lipídicos de tecido tumoral mamá-
rio (de pacientes ou modelos animais), apenas se comparou o espetro obtido nesta tese (Figura 20a) 
com um espetro típico de linhas celulares de BCa (Figura 20b). Constatou-se que o perfil de meta-
bolitos lipofílicos de tumores mamários do modelo animal em estudo foi semelhante ao obtido a 
partir de células MDA-MB-231 no trabalho de Sterin et al. [204]. Contudo, no espetro apresentado 
pelos autores desse estudo, a identificação dos metabolitos não foi realizada de forma tão detalhada 
como na presente tese, dificultando a comparação entre os resultados. Foi evidente que um dos sinais 
correspondentes aos FAs (observado a 1.64 ppm) apresentou: a) uma intensidade e largura clara-
mente superiores na presente tese, em relação ao trabalho elaborado por Sterin et al. [204]; b) uma 
intensidade desproporcionalmente elevada comparativamente com os restantes sinais dos FAs. 
Pensa-se que tal se deva à sobreposição deste sinal com água residual, sendo que ambos apresentam 
o mesmo desvio químico em CDCl3 [205].  
 
Figura 20 – Espetro de RMN de 1H de extratos lipídicos (a) dos tumores mamários da presente tese (a azul) e 
(b) de células de cancro da mama MDA-MB-231 obtido no estudo de Sterin et al. [204] (a preto). A seta 
vermelha (→) salienta a principal diferença visual entre os espetros. O espetro a azul refere-se ao octante 
tumoral V4, uma das quatro porções do tumor V analisadas por RMN no presente trabalho. 
3.2. Avaliação do perfil metabólico entre tumores (heterogeneidade inter-tumoral) 
3.2.1. Comparação entre diferentes tipos de tumores: 59-2-HI e C7-2-HI  
3.2.1.1. Análise de extratos aquosos 
 Com o intuito de discriminar o perfil metabólico dos tumores 59-2-HI (P, Q, R e S) e C7-2-
HI (T, U e V), começou por se realizar uma PCA nos espetros de RMN de 1H dos extratos aquosos. 
O diagrama de scores resultante desta análise estatística não supervisionada (Figura 21a) evidenciou 
um agrupamento dos diferentes tipos de tumores ao longo da primeira componente principal (PC1), 
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sugerindo uma variação metabólica significativa entre os tipos tumorais. Contudo, três das quatro 
frações do tumor P analisadas (octantes tumorais P4, P6 e P8 - Figura 12) separaram-se claramente 
dos restantes tumores do tipo 59-2-HI (Q, R e S) ao longo de PC1 e PC2, indicando que o tumor P 
apresentava um perfil metabólico distinto dos tumores Q, R e S. Com a análise supervisionada por 
PLS-DA (Figura 21b) obteve-se um modelo estatístico muito robusto com uma elevada relevância 
preditiva (Q2 = 0.852). Aqui, a discriminação entre os tipos de tumor foi ainda mais notória, especi-
almente ao nível da primeira variável latente (LV1) do gráfico de scores. Ainda assim, o octante P6 
continuou claramente distante dos restantes octantes do tumor P e dos outros tumores 59-2-HI.  
 
Figura 21 – Diagrama de scores de PCA (a) e PLS-DA (b) dos espetros de RMN de 1H dos extratos aquosos 
dos tumores mamários P, Q, R e S do tipo 59-2-HI ( ) e T, U e V do tipo C7-2-HI ( ). Estes modelos estatís-
ticos não incluíram as regiões espectrais dos sinais da água (5.09-4.68 ppm) e do TSP (0.13-0.00 ppm). 
PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 1 e 2; Q2, coeficiente de relevância 
preditiva. 
 Para a identificação das principais variações metabólicas responsáveis pela separação entre 
os tumores 59-2-HI e C7-2-HI, procedeu-se à análise dos respetivos diagramas de loadings de LV1 
da PLS-DA (Figura 22a,b) coloridos de acordo com a importância das variáveis na projeção (valores 
VIP). Identificaram-se os sinais com maior relevância para a variação entre as classes, ou seja, aque-
les que apresentavam tons mais quentes. Os sinais positivos e negativos do diagrama de loadings 
corresponderam, respetivamente, aos metabolitos aumentados nos tumores 59-2-HI (agrupados na 
região positiva de LV1 dos scores) e C7-2-HI (agrupados na região negativa de LV1 dos scores). 
Assim, comparativamente com os tumores C7-2-HI, os tumores 59-2-HI apresentaram níveis: a) 
mais elevados de alguns ácidos orgânicos (piruvato, succinato e citrato), bases azotadas (uracilo e 
hipoxantina), nucleósidos (adenosina/inosina), outros compostos conhecidos (glutamato, colina, gli-
cerol) e U7.89/s (nomenclatura adotada para os sinais de metabolitos desconhecidos, sendo neste caso 
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aminoácidos essenciais (Leu, Lys, Phe e Thr) e não essenciais (Asn e Ser), poliálcoois (myo- e scyllo-
inositol), outros metabolitos conhecidos (fosfocolina e uridina) e desconhecidos (U0.14/s, U0.88/br, 
U1.19/m, U1.30/s, U1.45/d, U2.75/s e U4.01/m). Todas estas alterações metabólicas foram confirmadas pela 
inspeção visual dos espetros sobrepostos como se encontra exemplificado na Figura 23. 
 
 
Figura 22– Diagrama de loadings de LV1 do modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos 
extratos aquosos dos tumores mamários P, Q, R e S (tipo 59-2-HI) com os T, U e V (tipo C7-2-HI), represen-
tando-se as regiões espectrais de baixo (a, 0.13-4.70 ppm) e alto desvio químico (b, 5.10-9.00 ppm). A escala 
de cores foi atribuída de acordo com a importância das variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos 
que variaram entre os grupos foram identificados (representados a vermelho/laranja), destacando-se com um 
asterisco (*) aqueles que se encontravam numa zona de muita sobreposição. Os metabolitos aumentados nos 
tumores dos tipos 59-2-HI e C7-2-HI identificaram-se, respetivamente, nas regiões positiva e negativa do eixo 
Loadings LV1. GPC, glicerofosfocolina; PC, fosfocolina. 
a)                 




Figura 23 - Confirmação visual nos espetros de RMN de 1H dos principais metabolitos que variaram entre os 
tumores mamários do tipo 59-2-HI (laranja) e do tipo C7-2-HI (preto). A título de exemplo mostra-se a região 
espectral da colina, fosfocolina (PC) e glicerofosfocolina (GPC). 
A magnitude das diferenças metabólicas entre os tumores P, Q, R e S (59-2-HI) e os tumores T, 
U e V (C7-2-HI) calculou-se através do ES (Equação 2 e 3) [140], apresentando-se na Tabela 7 apenas 
os metabolitos com |ES| > 0.50 e erro de ES < 75%. Tendo em conta que, para um reduzido número de 
elementos por grupo o ES pode ser sobrestimado, também se calculou este parâmetro corrigido para um 
pequeno número de amostras (EScorrigido, Equação 4 e 5), garantindo-se que todos os metabolitos também 
apresentaram um | EScorrigido | > 0.50. 
A significância estatística da diferença entre as médias das integrações normalizadas de cada 
metabolito foi avaliada através do teste de Wilcoxon Rank-sum (análise não paramétrica de amostras 
independentes) [206]. Este teste é particularmente útil em estudos com menos de 30 elementos por grupo 
(o que se verifica no presente trabalho), já que a esta escala os testes de normalidade induzem frequen-
temente o recurso erróneo a testes estatísticos paramétricos [207]. Nesta tese, um p-value < 0.05 foi 
considerado estatisticamente significativo (Tabela 7) admitindo-se, portanto, 5% de probabilidade da 
variação observada ser aleatória. Como a comparação entre tumores 59-2-HI e C7-2-HI implicava a 
análise de múltiplos metabolitos em simultâneo através de testes estatísticos independentes (neste caso, 
31 metabolitos com p-value < 0.05), aumentar-se-ia a probabilidade de falsos positivos. Para evitar esta 
situação, aplicou-se a correção de Bonferroni (Equação 1) [208], segundo a qual apenas os p-values < 
0.05
31 
= 1.61x10-3 foram considerados estatisticamente significativos, de forma a ter em conta os 31 me-
tabolitos simultaneamente, mantendo 5% de probabilidade de eventos aleatórios causarem a variação 
observada. Ainda assim, é importante referir que a correção de Bonferroni é um método extremamente 




Tabela 7 - Metabolitos hidrofílicos estatisticamente diferentes entre os tumores P, Q, R e S do tipo 59-2-HI 
(n=16 octantes) e os tumores T, U e V do tipo C7-2-HI (n=12 octantes). Os metabolitos foram ordenados 
consoante o desvio químico, sendo que apenas se considerou um dos picos constituintes do sistema de spins 
característico de cada metabolito. a) o “Effect size” (ES) e respetivo erro calcularam-se segundo as equações 2 
e 3 [140], apresentando-se apenas os metabolitos com |ES| > 0.50 e um erro de ES < 75%. Os metabolitos com 
ES positivo e negativo encontraram-se aumentados, respetivamente, nos tumores 59-2-HI e C7-2-HI. b) valores 
de p-value obtidos com o teste Wilcoxon Rank-sum, apresentando-se apenas os que corresponderam a uma 
diferença estatisticamente significativa num intervalo de confiança de 95% (p-value < 0.05). c) valores de p-
value que deixaram de ser estatisticamente significativos após a correção de Bonferroni, neste caso com um 
cutoff de  
0.05
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 À exceção de alguns compostos desconhecidos (U2.75/s, U4.01/m e U7.89/s), a grande maioria das 
diferenças metabólicas destacadas no diagrama de loadings (Figura 22a,b) apresentaram relevância 
estatística (Tabela 7). Além disso, alguns dos metabolitos a tons menos quentes no diagrama de lo-
adings também apresentaram relevância estatística. Entre estes, enquanto que a Ala, acetona e U7.68/s 
δ 1H/ppm  
(multiplicidade) 
Metabolitos Effect size (ES) a p-value b 
0.97 (d) Leucina -1.22 ± 0.81 1.39x10-2 c 
1.48 (d) Alanina -1.23 ± 0.81 8.14x10-3 c 
1.92 (m) Lisina -2.38 ± 0.97 2.94x10-5 
2.24 (s) Acetona -1.47 ± 0.84 2.55x10-3 c 
2.36 (m) Glutamato 1.84 ± 0.89 2.45x10-4 
2.39 (s) Piruvato 1.63 ± 0.86 1.41x10-4 
2.41 (s) Succinato 3.22 ± 1.13 8.32x10-6 
2.52 (d) Citrato 4.30 ± 1.35 1.03x10-5 
2.84 (dd) Asparagina -1.45 ± 0.84 1.87x10-3 c 
3.21 (s) Colina 1.77 ± 0.88 7.02x10-4 
3.22 (s) Fosfocolina -2.41 ± 0.98 4.40x10-5 
2.23 (s) GPC 1.22 ± 0.81 c 1.07x10-2 c 
3.36 (s) scyllo-inositol -1.89 ± 0.90 2.93x10-4 
3.55 (dd) Glicerol 1.69 ± 0.87 4.18x10-4 
3.63 (t) myo-inositol -3.18 ± 1.12 1.95x10-5 
3.95 (dd) Serina -5.50 ± 1.62 8.32x10-6 
4.11 (q) Lactato 1.10 ± 0.80 9.33x10-3 c 
4.25 (dd)  Treonina -2.03 ± 0.92 3.51x10-4 
5.81 (d) Uracilo 1.89 ± 0.90 1.41x10-4 
6.52(s) Fumarato 1.63 ± 0.86 4.18x10-4 
7.33 (m) Fenilalanina -1.69 ± 0.87 1.16x10-3 
7.86 (d) Uridina -1.48 ± 0.84 1.59x10-3 c 
8.22 (s) Hipoxantina 1.69 ± 0.87 5.92x10-4 
8.35 (s) Adenosina/Inosina 1.98 ± 0.91 2.04x10-4 
    
0.14 (s) U0.14/s -1.80 ± 0.88 7.95x10-5 
0.88 (br) U0.88/br -1.56 ± 0.85 9.80x10-4 
1.19 (m) U1.19/m -1.26 ± 0.82 6.16x10-3 c 
1.30 (s) U1.30/s -1.61 ± 0.86 4.18x10-4 
1.45 (d) U1.45/d  -1.08 ± 0.80 8.14x10-3 c 
2.81 (t) U2.81/t  1.13 ± 0.81 5.37x10-5 
7.68 (s) U7.68/s  -1.07 ± 0.80 7.09x10-3 c 
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estiveram em níveis superiores nos tumores C7-2-HI, o fumarato, GPC, lactato e U2.81/t encontraram-
se mais elevados nos tumores 59-2-HI. 
Visto que o tumor P pareceu possuir um perfil metabólico distinto dos restantes tumores do 
tipo 59-2-HI, a sua inclusão nas análises estatísticas poderá mascarar diferenças metabólicas impor-
tantes entre os 2 tipos de tumores. Assim, decidiu-se fazer uma segunda análise excluindo este tumor 
para averiguar a existência de alterações adicionais entre os tumores 59-2-HI e C7-2-HI. A aplicação 
da PCA (Figura 24a) e PLS-DA (Figura 24b) confirmou a separação evidente entre os tipos de tu-
mores ao longo da PC1 e LV1, respetivamente. A exclusão do tumor P melhorou ligeiramente a 
robustez da PLS-DA, sendo que o Q2 passou de 0.852 para 0.892. Tanto na PCA, como na PLS-DA, 
se notou uma maior dispersão dos tumores T, U e V comparativamente com os tumores Q, R e S, 
levando a crer que o tipo 59-2-HI (exceto o P) apresentavam um perfil de metabolitos hidrofílicos 
mais semelhante entre tumores e entre octantes do mesmo tumor. Este aspeto será explorado adiante 
com a análise de perfis metabólicos de tumores do mesmo tipo (subcapítulo 3.2.2.) e de octantes do 
mesmo tumor (subcapítulo 3.3.). 
 
Figura 24 – Diagrama de scores de PCA (a) e PLS-DA (b) dos espetros de RMN de 1H dos extratos aquosos 
dos tumores mamários Q, R e S do tipo 59-2-HI ( ) e T, U e V do tipo C7-2-HI ( ). Estes modelos estatísticos 
não incluíram as regiões espectrais dos sinais da água (5.09-4.68 ppm) e do TSP (0.13-0.00 ppm). PC1/PC2, 
componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 1 e 2; Q2, coeficiente de relevância preditiva. 
No diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA (Figura 25a,b), verificou-se que a maioria das 
diferenças metabólicas observadas no modelo anterior se tornaram mais acentuadas (sinais com tons 
mais vermelhos). Relativamente aos metabolitos estatisticamente relevantes no modelo anterior (P, 
Q, R e S vs. T, U e V), neste diagrama de loadings (Q, R e S vs. T, U e V) observou-se que novos 
compostos se tornaram importantes na separação dos grupos (como a Ile, Pro, Tyr, Val, etanolamina 
e U3.12/s – possivelmente mascarados no modelo anterior pela contribuição do tumor P), deixando 
outros de ser relevantes (lactato, fumarato e U7.68/s - provavelmente evidenciados no modelo anterior 
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por serem mais representativos do tumor P).  
 
Figura 25– Diagrama de loadings de LV1 do modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos 
extratos aquosos dos tumores mamários Q, R e S (tipo 59-2-HI) com os T, U e V (tipo C7-2-HI), representando-
se as regiões espectrais de baixo (a, 0.13-4.70 ppm) e alto desvio químico (b, 5.10-8.75 ppm). A escala de 
cores foi atribuída de acordo com a importância das variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos que 
variaram entre os grupos foram identificados (representados a vermelho/laranja), destacando-se com um aste-
risco (*) aqueles que se encontravam numa zona de muita sobreposição. Os metabolitos aumentados nos tu-
mores dos tipos 59-2-HI e C7-2-HI identificaram-se, respetivamente, nas regiões positiva e negativa do eixo 
Loadings LV1. Os metabolitos destacados com sublinhados representam variações que apenas se tornaram 
relevantes entre os tipos de tumores após a exclusão do tumor P.  GPC, glicerofosfocolina; PC, fosfocolina. 
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Na Tabela 8 apresentam-se somente os metabolitos hidrofílicos cujos níveis variaram com 
p-values < 0.05 (teste de Wilcoxon Rank-sum), |ES| > 0.50, erro de ES < 75% e que não estiveram 
incluídos na tabela anterior. Constatou-se que, à exceção do lactato e U7.68/s, todos as variações esta-
tisticamente relevantes no modelo anterior (P, Q, R e S vs. T, U e V) permaneceram-no neste modelo. 
Verificou-se também que todas as novas diferenças metabólicas destacadas no diagrama de loadings 
(Figura 25a,b) e resultantes da exclusão do tumor P apresentaram relevância estatística. Averiguou-
se ainda que, relativamente aos tumores T, U e V, os tumores Q, R e S exibiram níveis significativa-
mente mais elevados de creatina e mais baixos de metionina. 
Tabela 8 - Metabolitos hidrofílicos estatisticamente diferentes entre os tumores Q, R e S do tipo 59-2-HI (n=12 
octantes) e os tumores T, U e V do tipo C7-2-HI (n=12 octantes) e que não foram incluídos na Tabela 9.      




3. Note-se que apesar de só serem listados 9 metabolitos, foram 38 os que variaram significativamente entre os 










De forma a facilitar a comparação entre os tumores 59-2-HI (Q, R e S) e C7-2-HI (T, U e 
V), construiu-se um heatmap (Figura 26) representativo das integrações normalizadas de todos os 
metabolitos considerados estatisticamente importantes. O facto das integrações de todos os metabo-
litos estarem representadas na mesma escala levou a que compostos com níveis mais elevados (prin-
cipalmente derivados de colina, alanina e glutamato) tornassem menos evidentes as diferenças asso-
ciadas a compostos menos abundantes (por exemplo, metionina, asparagina, fumarato e hipoxantina). 
Apesar disso e de uma certa variabilidade entre tumores do mesmo tipo e intra-tumoral, a maioria 
das diferenças metabólicas já referidas puderam observar-se, sendo percetível a diferença de tons 
entre os tumores 59-2-HI (Q, R e S) e C7-2-HI (T, U e V), principalmente em termos de citrato, 
compostos de colina, glicerol, serina e alguns compostos desconhecidos (como U0.88/br e U1.19/m) 
δ 1H/ppm  
(multiplicidade) 
Metabolitos Effect size a p-value b 
1.02 (d) Isoleucina -2.76 ± 1.12 8.64x10-5 
1.05 (d) Valina -2.92 ± 1.15 6.78x10-5 
2.03 (m) Prolina -2.77 ± 1.12 1.10x10-4 
2.46 (m) Glutamina -1.54 ± 0.91 3.89x10-3 c 
2.65 (t) Metionina -1.57 ± 0.92 1.82x10-3 c 
3.15 (t) Etanolamina 2.00 ± 0.98 2.20x10-4 
3.93 (s) Creatina 1.18 ± 0.87 2.68x10-3 c 
6.91 (d) Tirosina -2.04 ± 0.99 2.76x10-4 
    




Figura 26 - Heatmap representativo das quantidades relativas dos principais metabolitos hidrofílicos que di-
ferem entre os tumores do tipo 59-2-HI (Q, R e S) e C7-2-HI (T, U e V). Nas linhas e colunas apresentam-se, 
respetivamente, os octantes tumorais analisados por RMN de 1H e os metabolitos selecionados. A escala de 
cores foi atribuída da integração normalizada máxima (vermelho escuro) à mínima (azul escuro). br, sinal largo 
(de “broad”); d, dupleto; dd, duplo dupleto; m, multipleto; s, singleto; t, tripleto. 
 
3.2.1.2. Análise de extratos lipídicos 
Os espetros de RMN de 1H dos extratos lipídicos foram analisados de forma semelhante aos 
aquosos, tentando-se comparar o perfil metabólico dos tumores do tipo 59-2-HI (P, Q, R e S) com os 
do tipo C7-2-HI (T, U e V). Neste caso, a PCA apenas revelou uma ténue separação entre as classes 
ao longo de PC1, verificando-se uma grande dispersão nos dois tipos de tumores (Figura 27a). Apesar 
da discriminação entre os grupos ter melhorado com a análise de PLS-DA (Figura 27b) ao longo de 
LV1, a robustez do modelo resultante foi apenas satisfatória (Q2 = 0.444). Isto significa que o meta-
boloma lipídico é menos alterado entre os tipos de tumores em estudo do que o metaboloma polar.  
Deste modo, facilmente se compreende que no diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA 
(Figura 28) poucos metabolitos se tenham mostrado importantes na discriminação entre as classes. 
Ainda assim, verificou-se que, relativamente aos tumores do tipo C7-2-HI, os tumores 59-2-HI se 
caracterizaram por níveis mais elevados de glicerofosfolípidos totais, esfingomielina, plasmalogénio 
e alguns metabolitos desconhecidos (U4.21/dd, U5.47/br e U8.50/br). Contrariamente ao que ocorreu com 
os extratos aquosos, neste caso obtiveram-se resultados idênticos incluindo ou excluindo o tumor P 
da comparação entre os tumores 59-2-HI e C7-2-HI, sugerindo que a heterogeneidade deste tumor 




Figura 27 – Diagrama de scores de PCA (a) e PLS-DA (b) dos espetros de RMN de 1H dos extratos lipídicos 
dos tumores mamários P, Q, R e S do tipo 59-2-HI ( ) e T, U e V do tipo C7-2-HI ( ). Estes modelos estatís-
ticos não incluíram as regiões espectrais dos sinais do clorofórmio (7.50-6.96 ppm), do metanol (3.57-3.36 
ppm) e do TMS (0.15-0.00 ppm). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 1 e 2; 
Q2, coeficiente de relevância preditiva.  
 
Figura 28 – Diagrama de loadings de LV1 do modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos 
extratos lipídicos dos tumores mamários P, Q, R e S (tipo 59-2-HI) com os T, U e V (tipo C7-2-HI). A escala de 
cores foi atribuída de acordo com a importância das variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos que 
variaram entre os grupos foram identificados (representados a vermelho/laranja). Os metabolitos aumentados nos 
tumores do tipo 59-2-HI identificaram-se na região positiva do eixo Loadings LV1, não se identificando nenhum 
composto aumentado nos tumores C7-2-HI (região negativa do eixo Loadings LV1). 
 
 Como pode observar-se na Tabela 9, a esfingomielina e alguns metabolitos desconhecidos 
(U4.21/dd e U8.50/br) tiveram níveis estatisticamente aumentados nos tumores 59-2-HI, 
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comparativamente aos tumores C7-2-HI.  
 Tabela 9 - Metabolitos lipofílicos estatisticamente diferentes entre os tumores P, Q, R e S do tipo 59-2-HI (n=16 
octantes) e os tumores T, U e V do tipo C7-2-HI (n=12 octantes). a,b) Informação detalhada na Tabela 7. c) Todos 
os valores de p-value permaneceram estatisticamente significativos após a correção de Bonferroni, neste caso com 
um cutoff de 
0.05
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No heatmap da Figura 29a,b apresentam-se as integrações normalizadas dos metabolitos lis-
tados na Tabela 9, sendo clara a grande variabilidade entre tumores do mesmo tipo e a nível intra-
tumoral. Ainda assim, a discriminação entre as cores dos tumores 59-2-HI e C7-2-HI foi percetível, 
especialmente em termos de esfingomielina e U8.50/br. 
 
Figura 29 - Heatmap representativo das quantidades relativas dos principais metabolitos lipofílicos conhecidos (a) 
e desconhecidos (b) que diferem entre os tumores do tipo 59-2-HI (P, Q, R e S) e C7-2-HI (T, U e V). Nas linhas e 
colunas apresentam-se, respetivamente, os octantes tumorais analisados por RMN de 1H e os metabolitos seleciona-
dos. Ambas as escalas de cores foram atribuídas da integração normalizada máxima (vermelho escuro) à mínima 
(azul escuro). br, sinal largo (de “broad”); dd, duplo dupleto; m, multipleto. 
 
 Na Figura 30 destacam-se os sinais integrados para o cálculo do grau médio de insaturação (se-
gundo a Equação 6), grau médio de poliinsaturação (segundo a Equação 7) e comprimento médio da 
δ 1H/ppm (multi-
plicidade) 
Metabolitos Effect size a p-value b,c 
5.68 (m) Esfingomielina  2.59 ± 1.01 2.00x10
-5 
    
4.21 (dd) U4.21/dd 1.23 ± 0.82 4.63x10
-3 
8.50 (br) U8.50/br 1.51 ± 0.85 8.30x10
-4 
       a)                                             b)                  
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cadeia de FAs (segundo a Equação 8). Nenhum destes parâmetros (Figura 31a,b,c) apresentou diferença 
estatisticamente significativa entre os tipos 59-2-HI e C7-2-HI (p-values > 0.05 no teste Wilcoxon Rank-
sum).  
 
Figura 30 - Perfil metabólico lipídico com destaque a amarelo dos sinais integrados para o cálculo do grau médio 
de insaturação (Integração[HC=CH] / Integração[-CH3]), grau médio de poliinsaturação (Integração[=CH-CH2-




Para o cálculo da integração[CH2] considerou-se a contribuição dos sinais =CH-CH2-CH=, -CH2-CO, -CH2-CH2-
CH= e (CH2)n. Não se considerou a contribuição do sinal destacado com um asterisco (*) devido à sua eventual 
sobreposição com o sinal de H2O residual. O espetro apresentado refere-se ao octante tumoral V4, uma das quatro 
porções do tumor V analisadas por RMN no presente trabalho (V2, V4, V6 e V8).  
 
Figura 31 - Representação gráfica de parâmetros calculados com base nos espetros de RMN de 1H de extratos 
lipídicos de tumores mamários do tipo 59-2-HI (amarelo) e C7-2-HI (rosa): a) grau médio de insaturação (Inte-
gração[HC=CH]/Integração[-CH3]); b) grau médio de poliinsaturação (Integração[=CH-CH2-CH=]/Integração[-




CH3)]). Nenhum dos parâmetros teve uma diferença estatisticamente significativa entre os tumores 59-




3.2.1.3. Interpretação bioquímica 
Neste subcapítulo interpretam-se as variações metabólicas observadas entre os tumores 
mamários 59-2-HI e C7-2-HI. Como a análise dos extratos aquosos já demonstrou que o tumor P 
apresentava um perfil metabólico possivelmente distinto dos restantes tumores do tipo 59-2-HI, a 
interpretação realizada nesta secção apenas comparou os tumores Q, R e S (tipo 59-2-HI) com os 
tumores T, U e V (tipo C7-2-HI). Na discussão que se segue começa por se analisar as alterações 
metabólicas entre os dois tipos de tumores observadas em cada família de metabolitos, considerando-
se posteriormente a relação metabólica entre as células tumorais e os restantes elementos do micro-
ambiente tumoral. De forma a facilitar a interpretação dos resultados, as principais diferenças meta-
bólicas entre os tumores 59-2-HI e C7-2-HI estão esquematizadas na Figura 32. 
Metabolitos do metabolismo energético 
Relativamente aos intermediários da glicólise, verificou-se que os dois tipos de tumores em es-
tudo diferiram significativamente em termos de níveis de piruvato, estando estes aumentados no tipo 59-
2-HI comparativamente ao tipo C7-2-HI, o que poderá refletir: a) uma taxa glicolítica superior que, 
apesar de ser geralmente relacionada com tumores mais proliferativos/agressivos, não reflete necessari-
amente o grau de proliferação tumoral [174]; b) o maior catabolismo de alanina, cujo nível se encontrou 
realmente diminuído nos tumores 59-2-HI em relação aos tumores C7-2-HI; e/ou c) a menor conversão 
de piruvato noutros metabolitos (como lactato, certos aminoácidos e/ou acetil-CoA). Estes aspetos po-
dem ser influenciados por alguns fatores específicos, como o grau de vascularização (explorado em de-
talhe mais à frente) e a expressão/atividade diferencial de enzimas ou transportadores chave. Neste con-
texto, explorou-se bastante o papel das isoformas A e B da LDH [210,211] que catalisam, respetiva-
mente, a conversão de piruvato a lactato e de lactato a piruvato. Nesta tese, apesar dos níveis aumentados 
de piruvato nos tumores 59-2-HI, ambos os tipos de tumores possuíram níveis comparáveis de lactato. 
Tal poderá significar que, comparativamente aos tumores C7-2-HI, os tumores 59-2-HI exibiram menor 
expressão/atividade da LDH-A (sobre-expressa em vários tipos de cancro, incluindo o BCa, onde o seu 
nível se relacionou com o tamanho do tumor [210]) ou maior expressão/atividade de LDH-B (mais ex-
pressa em alguns tumores mamários, especialmente basal-like, sendo essencial para a sua progressão 
[211]). Considerando que os tipos de tumores analisados nesta tese são ambos ductais (classificação 
histológica), ER+/PR+ (classificação IHC, [126]) e luminal-like (classificação molecular por aproxima-
ção IHC), a aparente diferença observada na atividade glicolítica entre os tumores 59-2-HI e C7-2-HI 
poderá significar que estes: a) pertenciam a diferentes classes do mesmo subtipo, uma vez que outros 
estudos relataram a existência de classes distintas com diferentes taxas glicolíticas dentro do mesmo 
subtipo [167]; e/ou b) possuíam diferentes taxas de proliferação ou graus de vascularização.  
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Figura 32 - Representação esquemática das principais diferenças metabólicas (destacadas a negrito) entre os tumores mamários 59-2-HI (Q, R e S, setas azuis) e C7-2-HI 
(T, U e V, setas rosa). AMP, adenosina monofosfato; CDP, citidina difosfato; CoA, coenzima A; DAG, diacilglicerol; DHAP, diidroxiacetona fosfato; FA, ácido gordo; 
GAP, gliceraldeído 3-fosfato; GPC, glicerofosfocolina; IMP, inosina monofosfato; PC, fosfocolina; PRPP, fosforribosil pirofosfato; PtdCho, fosfatidilcolina; PtdEtn, 
fosfatidiletanolamina; PtdIno,fosfatidilinositol; PtdSer, fosfatidilserina; TGs, triglicerídeos; THF, tetra-hidrofolato; UMP, uridina monofosfato. 
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O facto de alguns intermediários do ciclo de Krebs (citrato, succinato e fumarato) terem estado 
aumentados nos tumores 59-2-HI em relação aos tumores C7-2-HI poderá significar: a) a maior ativi-
dade deste ciclo (alimentado pelo piruvato glicolítico e /ou pela glutamina); ou b) a menor utilização 
destes metabolitos; ou ainda c) o comprometimento da atividade de algumas enzimas chave do ciclo de 
Krebs. O citrato é importante na regulação da energia celular, exercendo um feedback negativo em várias 
enzimas glicolíticas e do ciclo de Krebs [212]. Ao abandonar a mitocôndria (local da sua produção), é 
convertido em Acetil-CoA (que permite a síntese lipídica) e oxaloacetato (que pode ser convertido em 
piruvato). Conforme se pode verificar na Figura 33a o nível superior de citrato nos tumores Q, R e S 
(em relação aos tumores T, U e V) poderá promover outras alterações metabólicas observadas neste tipo, 
como o aumento do teor de outros intermediários deste ciclo, de piruvato e de alguns lípidos (principal-
mente esfingomielina). A acumulação de succinato nos tumores 59-2-HI poderá relacionar-se com a 
diminuição da expressão/atividade da enzima succinato desidrogenase (SDH), que catalisa a oxidação 
de succinato a fumarato. Apesar de diversos cancros terem apresentado mutações que levam à perda de 
função desta enzima, Kim et al. [213] demonstraram que tal parece ser raro no BCa (~3%). Da mesma 
forma, níveis mais elevados de fumarato nos tumores Q, R e S poderão dever-se à perda de função da 
fumarato hidratase (FH), enzima que catalisa a hidratação do fumarato a malato. Vários trabalhos em 
cancro renal [214,215] revelaram que mutações que levavam à perda de função de FH contribuíam para 
outras alterações metabólicas também observadas na presente tese (Figura 33b). Noutros estudos, a acu-
mulação de intermediários do ciclo de Krebs associados à maior atividade deste ciclo foi relacionada 
com a maior capacidade metastática dos tumores mamários [216]. Contudo, analisando linhas celulares 
altamente metastáticas (4T1) e não metastáticas (67NR) derivadas de murganhos BALB/c, Simões et al. 
[217] verificaram a elevação de certos intermediários do ciclo de Krebs devido à menor atividade deste 
ciclo (como o aumento de succinato causado por defeitos da enzima SDH) em células não metastáticas. 
Enquanto que as células 67NR apresentaram uma resposta hipóxica independente da presença de O2, as 
células 4T1 foram mais adaptáveis às condições do microambiente tumoral. O facto dos tumores 59-2-
HI não terem apresentado um aumento uniforme dos intermediários do ciclo de Krebs, mas sim uma 
acumulação de alguns intermediários possivelmente resultante da menor atividade deste ciclo, sugere 
que estes tumores eram menos metastáticos/agressivos que os C7-2-HI, o que veio ao encontro das in-
formações disponibilizadas diretamente pela Dra. Lanari relativamente ao modelo animal em estudo 
nesta tese.  
Aminoácidos 
Em relação aos tumores C7-2-HI, os 59-2-HI apresentaram níveis inferiores de vários aminoá-
cidos essenciais (Ile, Leu, Val, Thr, Lys, Phe e Met) e não essenciais (Ala, Asn, Gln, Pro, Ser e Tyr). Tal 
poderá estar relacionado com: a) a maior capacidade energética dos tumores 59-2-HI e, portanto, uma 
maior síntese proteica neste tipo; e/ou b) a exposição dos tumores C7-2-HI a situações de stress que 
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resultam na diminuição da síntese proteica e/ou no aumento da degradação proteica (e.g. através da 
autofagia), com o consequente aumento dos níveis de aminoácidos [218]. Além de serem constituintes 
das proteínas, muitos aminoácidos desempenham outras funções no metabolismo cancerígeno [219]. A 
serina foi o metabolito com maior variação entre os tipos de BCa analisados nesta tese, sendo que os 
tumores C7-2-HI apresentaram um nível mais de 5x superior aos tumores 59-2-HI. Segundo Pollari et 
al. [220], o maior teor deste aminoácido nos tumores C7-2-HI poderá relacionar-se com a sua maior 
capacidade metastática. Apesar de não ser claro como tal se processa, comprovou-se que a fosfoglicerato 
desidrogenase (envolvida na síntese de serina a partir do gliceraldeído-3-P) é sobre-expressa em alguns 
tumores mamários (especialmente nos ER-) [221]. A serina pode ser convertida em glicina por ação da 
serina hidroxilmetiltransferase, cuja isoforma mitocondrial se encontra sobre-expressa no BCa, especi-
almente nos estádios mais avançados da doença [222]. Além disso, o aumento do teor de aminoácidos 
de cadeia ramificada (BCAAs - Leu, Ile e Val) é uma característica do BCa, sendo geralmente acompa-
nhado pelo aumento da expressão da BCAA transaminase 1, que permite o catabolismo dos BCAAs 
[223]. Na presente tese, os níveis superiores de BCAAs no tipo C7-2-HI (em relação ao 59-2-HI) pode-
rão indicar uma expressão superior da BCAA transaminase 1 e, consequentemente, maior ativação da 
via mTOR, que promove a proliferação tumoral ao induzir a biogénese mitocondrial e a atividade do 
ciclo de Krebs. Por sua vez, a glutamina é um precursor anaplerótico do ciclo de Krebs e essencial para 
a síntese de nucleótidos. Este aminoácido influencia de forma diferencial elementos distintos do micro-
ambiente tumoral [224]. Enquanto que nas células MCF-7 a glutamina inibiu a glicólise e a apoptose, 
nos fibroblastos associados ao cancro (CAFs) induziu a perda de expressão de caveolina 1 (Cav-1) com 
o consequente aumento da autofagia celular.  
 
 
Figura 33 – Representação esquemática dos efeitos metabólicos descritos na literatura resultantes do aumento 
dos níveis de (a) citrato [212] e (b) fumarato [214,215]. Os símbolos “✓” representam alterações metabólicas 
observadas nos tumores Q, R e S, onde os níveis de citrato e fumarato estiveram mais elevados que nos tumores 
T, U e V. O asterisco (*) destaca alterações não observadas diretamente na presente tese, cuja confirmação 
necessitará de testes adicionais. O aumento e diminuição representaram-se com setas vermelhas (↑ ou ↓). 
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Nucleótidos e derivados 
Tal como já foi referido, verificou-se a ausência total de nucleótidos nos espetros de ambos os 
tipos de tumores analisados, sendo que os tumores 59-2-HI foram os que apresentaram níveis mais ele-
vados de vários produtos de degradação destes compostos (como uracilo, hipoxantina e adenosina/ino-
sina). Sabe-se que a sobre-expressão da ecto-5’-nucleotidase (enzima que catalisa a hidrolise de AMP 
extracelular em adenosina) promove elevados níveis de adenosina no microambiente tumoral de vários 
cancros [225]. Dependendo do tipo de tecido e do tipo de recetores que ativa, a adenosina pode induzir 
ou inibir a proliferação tumoral [226]. Especificamente no BCa, verificou-se que subtipos distintos estão 
associados a diferentes níveis de expressão dos recetores de adenosina e que a ativação do mesmo tipo 
de recetor pode ter efeitos diferentes no comportamento celular [227,228]. Relativamente ao tipo C7-2-
HI, os tumores 59-2-HI caracterizaram-se por níveis inferiores de uridina e superiores de uracilo, o que 
poderá dever-se a uma maior expressão/atividade da uridina fosforilase (UPase) [229]. Verificou-se 
maior atividade desta enzima em tecido tumoral mamário comparativamente a tecido normal, tendo-se 
sugerido que mutações no gene p53 poderão ter um papel importante na indução da atividade desta 
enzima. Além disso, demonstrou-se que a maior expressão da UPase no BCa se relacionava com meno-
res taxas de sobrevivência e maior relapso dos pacientes, sugerindo-se como marcador de prognóstico 
[230].  
Colina e derivados 
Relativamente aos compostos de colina (rever Figura 23), na presente tese verificou-se que: a) 
os tumores C7-2-HI apresentaram um teor de Colina > PC > GPC; b) nos tumores 59-2-HI, ainda que 
tenha existido maior variabilidade nos níveis destes metabolitos, observou-se uma clara tendência para 
um nível de Colina > GPC > PC. Segundo Cao et al. [164], os compostos de colina mais abundantes nas 
células normais e tumorais mamárias eram, respetivamente, GPC e PC. Os mesmos autores verificaram 
que apesar das células tumorais mamárias ER- (MBA-MB-231) terem apresentado uma razão PC/GPC 
mais elevada que as células ER+ (MCF-7), ambas exibiam um nível de PC > GPC > Colina (Figura 34a). 
Comparando tumores mamários de modelos animais (luminal-like e basal-like) e de humanos (ER+ e 
ER- -) existiu maior concordância (Figura 34b,c), verificando-se que os tumores ER-/PR-/HER2- e basal-
like (geralmente associados a um pior prognóstico) apresentaram um nível de GPC mais elevado que os 
tumores ER+/PR+ e luminal-like [173,197]. Ainda que ambos os tipos de tumores da presente tese sejam 
luminal-like, os tumores 59-2-HI assemelharam-se mais ao subtipo basal-like do estudo anteriormente 
mencionado. Neste contexto importa referir que as condições do microambiente tumoral (como a hipó-
xia) poderão ser responsáveis pela elevação dos níveis de PC nos tumores C7-2-HI [231]. Na Figura 
34a,b,c também se notou que o BCa geralmente se associa a níveis baixos de colina (comparativamente 
a PC e GPC), contrariamente ao que ocorreu nos tumores 59-2-HI e C7-2-HI. Tal poderá estar 
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relacionado com o eventual atraso no congelamento das amostras após a sua recolha [201] ou com o seu 
prolongado tempo de armazenamento a -80oC [232].  
 
Figura 34 – Sinais de espetros RMN de 1H característicos dos compostos de colina em: a) extratos polares de 
linhas celulares ER- (MDA-MB-231) e ER+ (MCF-7) obtidos pelo método de metanol-clorofórmio-água (adap-
tado da referência [164]). b) tumores mamários basal-like (ER-) e luminal-like (ER+) de modelos PDX obtidos 
por RMN com HRMAS (adaptado da referência [197]). c) tumores mamários ER-/PR-/HER2- e ER+/PR+ de 
pacientes obtidos por RMN com HRMAS. PC, fosfocolina; GPC, glicerofosfocolina. 
Lípidos 
Comparativamente com os tumores C7-2-HI, a maior riqueza em alguns fosfolípidos (princi-
palmente esfingomielina) observada nos tumores 59-2-HI poderá refletir a sua maior proliferação celu-
lar. Estas diferenças metabólicas entre os dois tipos de tumores poderão também relacionar-se com: a) 
diferentes níveis de precursores dos fosfolípidos, sendo que os tumores 59-2-HI apresentaram de facto 
maior teor em colina, etanolamina e glicerol; e/ou b) atividade/expressão diferencial das enzimas envol-
vidas na síntese/degradação de fosfolípidos. Além do seu papel como constituintes estruturais da mem-
brana celular, os fosfolípidos têm grande influência no metabolismo tumoral, fazendo com que o maior 
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grau de proliferação/agressividade tumoral não se traduza necessariamente no aumento do nível de todas 
as classes individuais de fosfolípidos. Por exemplo, o maior grau de agressividade/proliferação do BCa 
foi relacionado com níveis inferiores de PtdCho e superiores de fosfolípidos com ligações éter (como os 
plasmalogénios) [233,234]. Neste contexto, os plasmalogénios poderão aumentar a estabilidade de rafts 
lipídicos, que consistem em microdomínios da membrana celular extremamente dinâmicos e ricos em 
certos lípidos (como colesterol e esfingolípidos) e proteínas (como Cav-1) e com grande influência na 
transdução de sinais [235]. Analisando células de BCa ER-/PR-/HER2-, constatou-se que a integridade 
dos rafts lipídicos era importante para a sobrevivência, invasão e angiogénese tumorais [236]. Tendo em 
conta a influência do teor plasmalogénico nos processos de fusão membranar [237], esperava-se que os 
tumores 59-2-HI tivessem tendência para libertar mais vesículas plasmáticas para o meio extracelular. 
Segundo Kim et al. [238], a elevação dos níveis de esfingomielina nestas vesículas podia contribuir para 
a o aumento da capacidade angiogénica tumoral. Assim, o facto dos níveis mais elevados de esfingomi-
elina no tipo 59-2-HI serem acompanhados por uma tendência para um teor superior de plasmalogénio 
poderá sugerir que estes tumores apresentavam maior grau de vascularização que os tumores C7-2-HI, 
que provavelmente experienciavam um ambiente mais hipóxico. Os níveis inferiores de esfingomielina 
observados nos tumores C7-2-HI podiam também dever-se ao aumento da hidrólise deste fosfolípido 
por ação da esfingomielinase, originando ceramida, composto cujo aumento foi associado em tumores 
mamários menos proliferativos [239].  
Outros metabolitos 
Quanto à creatina e fosfocreatina, sabe-se que os seus níveis estão relacionados com a produção 
de energia nas células tumorais [240]. A enzima creatina cinase está envolvida neste processo, catali-
sando a fosforilação reversível de creatina em fosfocreatina. Estudos recentes comprovaram que células 
do cancro colorretal metastizadas no fígado (principal órgão de síntese de creatina) eram capazes de 
secretar creatina cinase, levando ao aumento dos níveis de fosfocreatina no meio extracelular. Este com-
posto era posteriormente incorporado pelas células tumorais, onde servia de fonte de fosfato na síntese 
de ATP, libertando-se creatina [240]. Verificou-se que diversos tumores mamários primários também 
sobre-expressavam a isoforma BB da creatina cinase, aumentando a agressividade tumoral com a eleva-
ção da expressão desta enzima [241]. Caso os tumores mamários analisados na presente tese também 
secretassem creatina cinase para o meio extracelular, o aumento dos níveis de creatina no tipo 59-2-HI 
poderá associar-se à maior produção de ATP relativamente a C7-2-HI.  
Alguns estudos metabolómicos realizados em BCa verificaram que os níveis de myo- e/ou 
scyllo-inositois se relacionavam com diversos fatores de prognóstico (como o estádio histológico e a 
expressão de recetores hormonais) [158,242]. Contudo, ainda não é claro o papel desempenhado por 
estes poliálcoois num contexto tumoral. No interior das células, o myo-inositol pode ser incorporado em 
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vários compostos (como os fosfolípidos e fosfatos), alguns dos quais estão envolvidos na transdução de 
sinais [243]. Este metabolito também funciona como osmorregulador orgânico, acumulando-se no meio 
intracelular quando as células são expostas a condições hipertónicas [244].  
A acetona é um corpo cetónico produzido a partir de acetil-CoA através da cetogénese. Anali-
sando o perfil metabólico de vários tipos de células de BCa por RMN com HRMAS, Maria et al. [245] 
sugeriram que níveis superiores de acetona poderão refletir o elevado nível de cetogénese associado a 
células tumorais com maior capacidade invasiva e pior prognóstico. No mesmo estudo, a ausência de 
outros corpos cetónicos (como o acetoacetato) foi interpretada como indicativo da sua elevada conversão 
em acetil-CoA (processo de cetólise), ativando o ciclo de Krebs e a fosforilação oxidativa. Ao promover 
a sobre-expressão de enzimas envolvidas na cetólise e cetogénese em células de BCa e CAFs (respeti-
vamente), confirmou-se a influência do metabolismo de corpos cetónicos na proliferação tumoral e ca-
pacidade metastática [246]. O papel exercido pelos CAFs neste contexto será explorado na secção se-
guinte. O facto de os tumores C7-2-HI terem apresentado níveis superiores de acetona comparativa-
mente com os 59-2-HI esteve de acordo com a sua maior capacidade metastática. 
Relação dos elementos do microambiente tumoral com o perfil metabólico 
Vários estudos evidenciaram que as células cancerígenas (epiteliais) e o estroma tumoral (que 
inclui células do sistema imune, fibroblastos, vasos sanguíneos e matriz extracelular) se influenciavam 
mutuamente a diversos níveis [133]. Nesta secção pretende-se explorar o modo como cada elemento do 
microambiente tumoral poderá promover ou ser influenciado pelos perfis metabólicos observados nos 
tumores 59-2-HI e C7-2-HI. 
As células cancerígenas libertam vários fatores angiogénicos que promovem o desenvolvimento 
de novos vasos sanguíneos para suportar os seus requisitos de O2 e nutrientes, no entanto, além deste 
processo não acompanhar a rápida proliferação, a vasculatura tumoral apresenta anomalias frequentes 
[247]. Assim, surgem regiões de hipóxia e/ou de privação nutritiva que têm grande impacto no metabo-
lismo tumoral. Medindo a densidade de micro-vasos sanguíneos intra-tumorais através de IHC, Dhakal 
et al. [248] demonstraram que tumores mamários com maior irrigação correspondiam frequentemente a 
estádios histológicos mais avançados, à ausência de ER e PR, à maior infiltração por células imunes, ao 
maior relapso e menor sobrevivência. Apesar de não se conseguir inferir o grau de vascularização dos 
tumores analisados na presente tese considerando apenas os resultados obtidos, reconhece-se a impor-
tância deste parâmetro. Na verdade, a existência de diferentes graus de vascularização nos tumores 59-
2-HI e C7-2-HI têm grande impacto na interpretação bioquímica. Exemplificando para o caso do nível 
de piruvato tem-se que: a) com igual nível de vascularização, o teor idêntico de glucose nos dois tipos 
de tumores poderá sugerir que o aumento de piruvato não se devia ao maior consumo de glucose ou à 
maior taxa glicolítica; b) caso os tumores 59-2-HI fossem mais vascularizados que os tumores C7-2-HI, 
para apresentarem um nível de glucose equivalente tinham que consumir mais este metabolito, o que 
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podia explicar o aumento do piruvato, sendo possível que o lactato produzido fosse mais facilmente 
difundido para a circulação sanguínea; c) a menor vascularização dos tumores 59-2-HI também podia 
justificar o excesso de piruvato que se observa nestes tumores, caso ocorresse um mecanismo compen-
satório como o descrito por Grinde et al. [174], aumentando a eficácia glicolítica.  
A resposta adaptativa das células tumorais à hipóxia é maioritariamente regulada pela subuni-
dade α citoplasmática do fator induzível por hipóxia (HIFα), que induz a reprogramação do metabolismo 
celular como mostra a Figura 35 [218,231,249]. A estabilização ou degradação de HIFα promovem, 
respetivamente, um comportamento mais catabólico (elevada atividade glicolítica – efeito de Warburg) 
ou anabólico (elevada atividade do ciclo de Krebs) por parte das células cancerígenas. Além disso, o 
succinato e o fumarato também podem estabilizar HIFα independentemente da disponibilidade de O2, 
possibilitando que ocorra uma resposta “hipóxica” em condições normóxicas (efeito de pseudo-hipóxia) 
[250]. A elevação destes metabolitos nos tumores 59-2-HI (que já se suspeitava serem mais vasculari-
zados que os C7-2-HI) e consequente estabilização de HIFα levavam a que estes tumores tivessem pre-
ferência pela glicólise (aumentando os níveis de piruvato por haver mais glucose disponível) e fermen-
tação láctica comparativamente à oxidação fosforilativa. Os tumores C7-2-HI, que se pensa apresenta-
rem mais regiões hipóxicas que os 59-2-HI, possuíram realmente níveis superiores de PC e de diversos 
aminoácidos possivelmente devido à estabilização de HIFα.  
 
Figura 35 – Representação esquemática da resposta adaptativa das células tumorais à hipóxia. Em condições 
nórmoxicas, o HIFα é hidroxilada pelas as proxil hidroxilases (dependentes de O2), promovendo a sua degradação 
proteossomal. Numa situação de hipóxia, o HIFα permanece estável e desloca-se para o núcleo, onde dimeriza com 
HIFβ e promove a transcrição de genes específicos. GLUT1, Transportador de glucose 1; HIF, fator induzível por 
hipóxia; LDH-A, lactato desidrogenase; MCT, transportador de monocarboxilato; PDK, Piruvato desidrogenase 
cinase; PHDs, proxil hidroxilases; Ub, ubiquitina. 
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Apesar de ainda não existir um consenso acerca do mecanismo de origem dos CAFs [251], 
vários estudos consideraram que estes surgiam da ativação de fibroblastos normais residentes no tumor, 
não excluindo a existência de outras origens possíveis. Especificamente no BCa, verificou-se que a de-
gradação lisossomal da Cav-1 nos fibroblastos (induzida pelas células tumorais MCF-7) foi suficiente 
para a sua conversão em CAFs [252]. Geralmente, esta ativação caracteriza-se pela promoção de um 
fenótipo catabólico nos fibroblastos (efeito de Warburg reverso), que passam a secretar metabolitos 
(como lactato, piruvato e corpos cetónicos) para “alimentar” a fosforilação oxidativa de células cancerí-
genas anabólicas [251]. Recorrendo a um modelo CDX (MDA-MB-231), Migneco et al. [253] compro-
varam que o efeito de Warburg reverso (induzido pela perda de Cav-1) ocorria no BCa, sendo respon-
sável pelo aumento da proliferação tumoral. Noutro estudo onde se analisaram células MDA-MB-231 e 
CAFs in vitro, relatou-se que a eventual exposição de CAFs a células tumorais catabólicas podia induzir 
um fenótipo mais anabólico nos CAFs, passando estes a consumir os metabolitos excretados pelas célu-
las tumorais para “alimentar” a sua fosforilação oxidativa [254]. Além dos seus efeitos no metabolismo 
tumoral, os CAFs também promovem a capacidade metastática, a angiogénese e a infiltração de macró-
fagos nos tumores [251]. Tendo em conta a influência dos CAFs no metabolismo das células tumorais 
(e vice-versa), seria interessante investigar se: a) os tumores 59-2-HI e C7-2-HI apresentavam diferentes 
abundâncias de CAFs e a contribuição deste fator para as variações metabólicas observadas; b) os CAFs 
presentes em cada tipo de tumor apresentavam comportamentos mais anabólicos ou catabólicos. Espe-
cificamente nos tumores 59-2-HI, podia ponderar-se a existência de CAFs mais anabólicos que consu-
miam o lactato libertado pelas células tumorais catabólicas, daí parecer que o nível deste metabolito não 
aumentou de forma proporcional ao piruvato.  
A presença de células do sistema imunitário nos carcinomas pode ter um efeito anti- ou pró-
tumoral [249]. Consoante as condições a que são expostos no tumor, os monócitos residentes no tecido 
mamário podem ser ativados de forma clássica ou alternativa originando, respetivamente, macrófagos 
M1 (anti-tumorais) ou M2 (pró-tumorais). Pensa-se que a secreção de lactato pelas células tumorais 
mamárias e/ou CAFs contribui para a ativação alternativa dos macrófagos associados ao tumor, promo-
vendo diversas alterações metabólicas e a libertação de vários compostos (como citocinas e fatores de 
crescimento) que induzem a proliferação/migração tumoral, a angiogénese e a supressão da resposta 
imune anti-tumoral [255]. Além do lactato, outros metabolitos presentes no microambiente tumoral po-
dem influenciar a resposta imune. De facto, os níveis superiores de adenosina (que promove uma res-
posta imune pró-tumoral) [225] e inferiores de myo-inositol (que promove uma resposta imune anti-
tumoral) [256] presentes nos tumores 59-2-HI relativamente aos tumores C7-2-HI poderá significar que 
estes apresentavam maior quantidade de macrófagos M2. Tal esteve de acordo com os menores níveis 
de glutamina, já que os macrófagos M2 consomem este metabolito para obter energia através do ciclo 
de Krebs [257]. 
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3.2.2. Comparação entre tumores do tipo 59-2-HI 
3.2.2.1. Análise de extratos aquosos  
Tendo em consideração que, na PCA inicial dos extratos aquosos (P, Q, R e S vs. T, U e V – 
Figura 21a), a maioria dos octantes do tumor P se distanciou claramente dos restantes tumores do tipo 
59-2-HI, começou por se comparar o perfil metabólico deste tumor com os tumores Q, R e S. Esta 
separação tornou-se mais evidente com a realização de uma PCA (Figura 36a) com todos os tumores 
59-2-HI. No diagrama de scores da PLS-DA (Figura 36b) verificou-se uma separação ainda mais acen-
tuada das classes ao longo de LV1, refletindo a elevada robustez deste modelo (Q2 = 0.801). Tanto na 
PCA, como na PLS-DA, se observou uma dispersão maior do tumor P relativamente aos tumores Q, R 
e S, levando a crer que o tumor P apresentava maior variabilidade intra-tumoral dos metabolitos hidro-
fílicos. Este aspeto será abordado no subcapítulo 3.3.  
 
Figura 36 – Diagrama de scores de PCA (a) e PLS-DA (b) dos espetros de RMN de 1H dos extratos aquosos dos 
tumores mamários do tipo 59-2-HI: Q, R e S ( ) e P ( ). Estes modelos estatísticos não incluíram as regiões 
espectrais dos sinais da água (5.09-4.68 ppm) e do TSP (0.13-0.00 ppm). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; 
LV1/LV2, variáveis latentes 1 e 2; Q2, coeficiente de relevância preditiva. 
 
Na Figura 37a,b apresenta-se o diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA com a identificação 
das principais variações metabólicas entre as classes. Algumas destas diferenças (Ile, lactato, Pro, Tyr, 
Val, etanolamina e U3.12/s) já eram esperadas, uma vez que a exclusão do tumor P da comparação entre 
os tumores 59-2-HI e C7-2-HI mascarou certas variações metabólicas (e acentuou outras). Ainda assim, 
certos metabolitos apenas surgiram como relevantes ao comparar o tumor P com os tumores Q, R e S 




Figura 37 – Diagrama de loadings de LV1 do modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos 
extratos aquosos dos tumores Q, R e S com o tumor P (ambos 59-2-HI), representando-se as regiões espectrais de 
baixo (a, 0.13-4.70 ppm) e alto desvio químico (b, 5.10-9.00 ppm). A escala de cores foi atribuída de acordo com 
a importância das variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos que variaram entre os grupos foram iden-
tificados (representados a vermelho/laranja), destacando-se com um asterisco (*) aqueles que se encontravam numa 
zona de muita sobreposição. Os metabolitos aumentados nos tumores P e Q, R e S identificaram-se, respetivamente, 
nas regiões positiva e negativa do eixo Loadings LV1. GPC, glicerofosfocolin; PC, fosfocolina. 
 
Tal como se pode verificar na Tabela 10, em relação aos tumores Q, R e S, o tumor P caracte-
rizou-se por níveis estatisticamente: a) superiores de diversos aminoácidos essenciais (Ile, Leu, Lys, 
Met, Phe e Val) e não essenciais (Gln, Gly, Pro e Tyr), ácidos orgânicos (formato, lactato e piruvato) e 
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outros metabolitos desconhecidos (U1.45/d); b) inferiores de alguns compostos de colina (colina e PC), 
nucleósidos (adenosina/inosina), outros compostos conhecidos (etanolamina, glicerol, myo-inositol, Tau 
e uridina) e desconhecidos (U3.12/s). Neste contexto importa referir que todas estas diferenças metabólicas 
deixaram de ser estatisticamente significativas após a correção de Bonferroni. 
 
Tabela 10 - Metabolitos hidrofílicos estatisticamente diferentes entre os tumores P (n=4 octantes) e Q, R e S (n=12 
octantes) do tipo 59-2-HI. Neste caso, os metabolitos com ES positivo e negativo encontraram-se aumentados, 
respetivamente, no tumor P e nos tumores Q, R e S. a,b) Informação detalhada na Tabela 7. c) Todos os valores 






















No heatmap da Figura 38 apresentam-se as integrações normalizadas dos metabolitos conside-
rados estatisticamente relevantes. Mais uma vez, estando na mesma escala, a presença de metabolitos 
mais abundantes (especialmente a colina e a Tau) mascarou as variações associadas a compostos menos 
abundantes (como a Met e o formato). Apesar disso e de uma certa variabilidade entre tumores do mesmo 
tipo e intra-tumoral, a maioria das diferenças metabólicas já referidas foram observadas, sendo percetível 
a diferença de tons entre o tumor P e os tumores Q, R e S, principalmente em termos de alguns aminoá-
cidos (como Gly, Leu, Pro e Tau), piruvato, lactato e U3.12/s. 
δ 1H/ppm (mul-
tiplicidade) 
Metabolitos Effect size a p-value b 
0.97 (d) Leucina 5.76 ± 2.29 3.61x10-3 
1.02 (d) Isoleucina 5.87 ± 2.33 3.61x10-3 
1.05 (d) Valina 6.48 ± 2.52 3.61x10-3 
1.92 (m) Lisina 1.81 ± 1.29 1.09x10-2 
2.03 (m) Prolina 6.84 ± 2.63 3.61x10-3 
2.39 (s) Piruvato 4.07 ± 1.81 3.61x10-3 
2.46 (m) Glutamina 2.38 ± 1.40 7.63x10-3 
2.65 (t) Metionina 2.20 ± 1.36 5.28x10-3 
3.15 (t) Etanolamina -1.95 ± 1.32 7.63x10-3 
3.21 (s) Colina -3.62 ± 1.69 3.61x10-3 
3.22 (s) Fosfocolina -2.79 ± 1.49 3.61x10-3 
3.42 (t) Taurina -3.53 ± 1.67 3.61x10-3 
3.55 (dd) Glicerol -2.10 ± 1.35 7.63x10-3 
3.56 (s) Glicina 6.83 ± 2.62 3.61x10-3 
3.63 (t) myo-inositol -2.45 ± 1.42 3.61x10-3 
3.93 (s) Creatina -1.83 ± 1.30 2.12x10-2 
4.11 (q) Lactato 3.80 ± 1.74 3.61x10-3 
6.91 (d) Tirosina 4.59 ± 1.95 3.61x10-3 
7.33 (m) Fenilalanina 2.72 ± 1.47 5.28x10-3 
7.86 (d) Uridina -2.40 ± 1.40 3.61x10-3 
8.35 (s) Adenosina/Inosina -2.83 ± 1.50 5.28x10-3 
8.46 (s) Formato 1.89 ± 1.31 2.12x10-2 
    
1.45 (d) U1.45/d 4.34 ± 1.88 3.61x10-3 




Figura 38 - Heatmap representativo das quantidades relativas dos principais metabolitos hidrofílicos que diferem 
entre os tumores do tipo 59-2-HI: Q, R e S vs. P. Nas linhas e colunas apresentam-se, respetivamente, os octantes 
tumorais analisados por RMN de 1H e os metabolitos selecionados. A escala de cores foi atribuída da integração 
normalizada máxima (vermelho escuro) à mínima (azul escuro). d, dupleto; dd, duplo dupleto; m, multipleto; q, 
quarteto; s, singleto; t, tripleto. 
 Tendo em conta os modelos estatísticos já explorados (59-2-HI vs. C7-2-HI e P vs. Q, R e S), 
apenas o tumor P se destacou visualmente dos restantes do tipo 59-2-HI (Q, R e S). Ainda assim, reali-
zou-se uma PCA com os tumores Q, R e S (Figura 39) para investigar eventuais variações metabólicas 
mais subtis, não se tendo notado qualquer discriminação entre estes tumores. Para comprovar esta ob-
servação, realizaram-se PLS-DAs comparando cada tumor com os restantes (Q vs. R e S, R vs. Q e S, S 
vs. Q e R), sendo que nenhum dos modelos obtidos possuiu robustez razoável (Q2 < 0.400).  
 
Figura 39 – Diagrama de scores de PCA dos espetros de RMN de 1H dos extratos aquosos dos tumores mamários 
Q ( ), R ( ) e S ( ) do tipo 59-2-HI. Este modelo estatístico não incluiu as regiões espectrais dos sinais da água 
(5.09-4.68 ppm) e do TSP (0.13-0.00 ppm). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 
1 e 2; Q2, coeficiente de relevância preditiva. 
Tumores 
Q, R e S 
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3.2.2.2. Análise de extratos lipídicos  
Procedeu-se da mesma forma para os extratos lipídicos, comparando-se todos os tumores do 
tipo 59-2-HI numa análise de PCA (Figura 40a). O diagrama de scores resultante demonstrou uma clara 
separação do tumor P ao longo de PC2 relativamente aos restantes tumores, com a exceção do octante 
Q2 do tumor Q. No gráfico de scores da PLS-DA (Q2 = 0.626, Figura 40b) observou-se uma separação 
ainda mais evidente do tumor P em relação aos tumores Q, R e S ao longo de LV1. Contrariamente ao 
que ocorreu nos extratos aquosos, a PCA e a PLS-DA dos extratos lipídicos revelaram menor dispersão 
do tumor P relativamente a Q, R e S, levando a crer que o P apresentava menor variabilidade intra-
tumoral dos metabolitos lipofílicos. Este aspeto será explorado no subcapítulo 3.3. 
 
Figura 40 – Diagrama de scores de PCA (a) e PLS-DA (b) dos espetros de RMN de 1H dos extratos lipídicos dos 
tumores mamários do tipo 59-2-HI: Q, R e S ( ) e P ( ). Em nenhum dos modelos estatísticos se incluíram as 
regiões espectrais dos sinais do clorofórmio (7.50-6.96 ppm), do metanol (3.57-3.36 ppm) e do TMS (0.15-0.00 
ppm). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 1 e 2; Q2, coeficiente de relevância 
preditiva. 
No diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA (Figura 41) destacaram-se as principais diferen-
ças metabólicas entre os tumores Q, R e S e o tumor P.  
Na Tabela 11 observa-se que, relativamente aos tumores Q, R e S, o tumor P se caracterizou 
por níveis estatisticamente: a) aumentados de U0.16/s; b) diminuídos de ácido oleico, ácido linoleico e 
U4.21/dd. Como nenhum sinal do espetro foi atribuído apenas ao ácido araquidónico e se observaram se-
melhantes ES dos sinais do ácido linoleico (2.77 ppm) e ácidos linoleico+araquidónico (2.05 ppm), não 
se pôde inferir se a variação deste FA apresentou de facto relevância estatística.  
No heatmap da Figura 42a,b mostram-se as integrações normalizadas dos metabolitos conside-
rados estatisticamente relevantes. Apesar de uma certa variabilidade intra-tumoral e entre os tumores Q, 
R e S, as diferenças metabólicas já referidas puderam confirmar-se. Tal como já era esperado tendo em 
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conta a PCA e PLS-DA realizadas (Figura 40a,b), observou-se alguma semelhança de metabolitos li-
pofílicos entre o tumor P e o octante Q2 do tumor Q.  
 
Figura 41 – Diagrama de loadings de LV1 do modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos 
extratos lipídicos dos tumores Q, R e S com o tumor P (ambos 59-2-HI). A escala de cores foi atribuída de acordo 
com a importância das variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos que variaram entre os grupos foram 
identificados (representados a vermelho/laranja), destacando-se com um asterisco (*) um sinal que se pensa ser 
proveniente de uma contaminação de água. Os metabolitos aumentados no tumor P e nos tumores Q, R e S identi-
ficaram-se, respetivamente, nas regiões positiva e negativa do eixo Loadings LV1. AA, ácido araquidónico; FAs, 
ácidos gordos; LA, ácido linoleico 
 
Tabela 11 - Metabolitos lipofílicos estatisticamente diferentes entre os tumores P (n=4 octantes) e Q, R e S (n=12 
octantes) do tipo 59-2-HI. Neste caso, os metabolitos com ES positivo e negativo encontraram-se aumentados, 
respetivamente, no tumor P e nos tumores Q, R e S.  a,b) Informação detalhada na Tabela 7. c) valores de p-value 




= 1.00x10-2.  
 
 
δ 1H/ppm  
(multiplicidade) 
Metabolitos Effect size a p-value b 
2.01 (m) Ácido oleico -2.68 ± 1.46 3.61x10-3 
2.05 (m) Ácidos linoleico e araquidónico -1.85 ± 1.30 1.09x10-2 c 
2.77 (t) Ácido linoleico -1.79 ± 1.29 7.63x10-3 
    
0.16 (s) U0.16/s 3.98 ± 1.78 3.61x10-3 




Figura 42 - Heatmap representativo das quantidades relativas dos principais metabolitos lipofílicos conhecidos 
(a) e desconhecidos (b) que diferem entre os tumores do tipo 59-2-HI: Q, R e S vs. P. Nas linhas e colunas apre-
sentam-se, respetivamente, os octantes tumorais analisados por RMN de 1H e os metabolitos selecionados. A escala 
de cores foi atribuída da integração normalizada máxima (vermelho escuro) à mínima (azul escuro). dd, duplo 
dupleto; m, multipleto; s, singleto; t, tripleto. 
 
Apesar do tumor P ter apresentado FAs com grau de insaturação significativamente inferior ao 
dos tumores Q, R e S (excluindo o octante Q2 do tumor Q - Figura 43a), revelou um grau de poliinsa-
turação idêntico aos restantes tumores 59-2-HI (Figura 43b). Além disso, os FAs presentes no tumor P 
apresentaram um comprimento significativamente menor e mais homogéneo entre os octantes analisa-
dos (Figura 43c), tendo um menor desvio padrão associado a este parâmetro. O tumor R destaca-se pela 
maior homogeneidade intra-tumoral de grau de insaturação. Já o tumor Q mostrou um desvio padrão 
claramente superior nos graus de insaturação e poliinsaturação, devido aos valores inferiores relativos 
ao octante Q2.  
       a)                                                                    b)                  
Tumores 
Q, R e S 
Tumores 




Figura 43 - Representação gráfica de parâmetros calculados com base nos espetros de RMN de 1H de extratos 
lipídicos de tumores mamários P, Q, R e S do tipo 59-2-HI: a) grau médio de insaturação (Integração[HC=CH]/In-
tegração[-CH3]); b) grau médio de poliinsaturação (Integração[=CH-CH2-CH=]/Integração[-CH3]); c) compri-
mento médio da cadeia dos FAs expresso em grupos -CH2 (Integração[-CH2]/Integração[(
2
3
CH3)]). Os parâmetros 
que diferiram de forma estatisticamente significativa entre os tumores (p-value < 0.05 no teste Wilcoxon Rank-sum) 
foram destacados com um asterisco (*). Note-se que se apresentam os cálculos incluindo o octante Q2, sendo que 
a sua exclusão tornou o grau de insaturação do tumor P estatisticamente distinto de Q. FAs, ácidos gordos.  
 
3.2.2.3. Interpretação bioquímica 
 Tendo em conta que a maioria das diferenças metabólicas significativas entre o tumor P e os 
restantes tumores do tipo 59-2-HI também foram relevantes na comparação entre os diferentes tipos de 
tumores (Figura 44), grande parte da interpretação bioquímica realizada no subcapítulo 3.2.1.3. é apli-
cável no presente modelo. De forma geral, estas alterações metabólicas poderão significar que, relativa-
mente aos tumores Q, R e S, o tumor P aparenta possuir maior agressividade e capacidade prolifera-
tiva/metastática. Um aspeto importante destacado com sublinhados na Figura 44 foram as variações 
entre os tipos de tumores que permaneceram significativas comparando diretamente o tumor P (59-2-
HI) e os tumores T, U e V (C7-2-HI), sendo estas possivelmente as mais representativas do tipo 59-2-
HI. Em seguida serão discutidas apenas as variações metabólicas que ainda não foram interpretadas neste 
trabalho. 
Contrariamente aos restantes aminoácidos que variaram significativamente neste modelo, ape-
nas a Tau esteve diminuída no tumor P (relativamente aos tumores Q, R e S). Considerando que diversos 
estudos em BCa demonstraram que este aminoácido funcionava como agente apoptótico, anti-prolifera-
tivo e anti-angiogénico [258,259], poderá supor-se que P seria o tumor do tipo 59-2-HI mais protegido 
contra os seus efeitos anti-tumorais. À semelhança do myo-inositol, sabe-se que a Tau também funciona 
como osmorregulador do volume celular [260], sendo que ambos os metabolitos se encontraram dimi-




































































































Figura 44 – Representação esquemática das principais diferenças metabólicas entre os tumores T, U e V e os 
tumores Q, R e S (esquerda) e entre o tumor P e os tumores Q, R e S (direita). Os sublinhados destacam as 
variações entre os tipos de tumores que permanecem relevantes comparando diretamente o tumor P (59-2-HI) 
e os tumores T, U e V (C7-2-HI). ↑ e ↓, aumento e diminuição dos níveis dos metabolitos; =, metabolitos sem 
variação significativa entre as classes; *, compostos que apresentaram relevância estatística pela primeira vez 
neste modelo. 
 Comparativamente aos tumores Q, R e S, a quantidade inferior de FAs do tumor P poderá refletir 
a sua menor internalização/síntese ou maior β-oxidação [31]. Como todos os tumores 59-2-HI exibiram 
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níveis idênticos dos intermediários do ciclo de Krebs, o aumento de acetil-CoA resultante da eventual 
β-oxidação dos FAs podia ser convertido em piruvato, que realmente esteve mais aumentado no tumor 
P. Além disso, os FAs do tumor P (em comparação com os tumores Q, R e S) caracterizaram-se por 
serem mais curtos e saturados, podendo indicar menor expressão/atividade de elongases e dessaturases 
que atuam nos FAs saturados resultantes da biossíntese de novo. Considerando que o tumor P apresentou 
um menor grau de insaturação total, mantendo um grau de poliinsaturação equivalente aos tumores Q, 
R e S, ponderou-se se este apresentava um menor teor de MUFAs (FAs monoinsaturados). De facto, 
observou-se níveis inferiores de ácido oleico (o principal MUFA) no tumor P em relação ao tumores Q, 
R e S, o que poderá refletir a menor: a) biossíntese de FAs saturados em P, por exemplo, devido à menor 
expressão/atividade da FA sintase, uma enzima frequentemente sobre-expressa no BCa e relacionada 
com a proliferação, sobrevivência, migração e invasão de células tumorais [261]; e/ou b) expressão/ati-
vidade da estearoil-CoA dessaturase 1 (permite obter ácido oleico ao introduzir uma ligação dupla na 
posição Δ9 do ácido esteárico) em P [262]. Ainda que todos os tumores 59-2-HI apresentassem um grau 
de poliinsaturação equivalente, os tumores Q, R e S mostraram maior riqueza em ácido linoleico (FA 
essencial poliinsaturado), podendo significar: a) que os murganhos com os tumores Q, R e S ingeriram 
alimentos mais ricos neste FA que o murganho com o tumor P, o que seria improvável já que todos os 
animais foram expostos às mesmas condições; b) o tumor P tinha menos acesso ao ácido linoleico inge-
rido devido, possivelmente, à menor expressão/atividade de transportadores deste FA ou ao menor grau 
de vascularização [263]. Os diferentes níveis de FAs podiam influenciar: a) a quantidade e/ou tipo de 
FAs que se encontravam livres nas células tumorais, tendo-se reportado que o aumento de FAs livres 
saturados e insaturados induziam, respetivamente, a apoptose e proliferação de células de BCa MDA-
MB-231 [264]; b) quantidade dos fosfolípidos, todavia estes tiveram níveis semelhantes em todos os 
tumores 59-2HI, considerando-se apenas o eventual efeito das alterações dos FAs na composição dos 
fosfolípidos; c) a quantidade de triglicerídeos, sendo que os níveis inferiores de FAs em P (em relação 
aos tumores Q, R e S) foram acompanhados pela diminuição tendencial de triglicerídeos e também de 
glicerol.  
Ainda que o formato possa provir de várias fontes (como o catabolismo de triptofano ou o me-
tabolismo de metanol), os estudos geralmente focam-se na obtenção deste metabolito a partir do meta-
bolismo do folato dada a sua relevância em diversos processos celulares (como a síntese de nucleótidos 
purínicos) [265]. A conversão de serina em glicina representa uma importante fonte de carbonos para 
metabolismo do folato. De facto, verificou-se que o aumento de glicina no tumor P (em relação aos 
tumores Q, R e S) esteve aliado à elevação dos níveis de formato. Sugeriu-se que níveis elevados de 
formato (proveniente do metabolismo do folato) promoviam a capacidade invasiva de diversos tipos de 
tumor (incluindo o BCa) [266]. Tal como já foi explorado no modelo anterior (Q, R e S vs. T, U e V), a 
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tendência para o aumento do nível de acetona em P (comparativamente aos tumores Q, R e S) também 
podia sugerir que este tumor apresentava maior capacidade invasiva, bem como maior capacidade pro-
liferativa [245,246]. 
Tal como já foi referido, os tumores analisados na presente tese foram armazenados há mais de 
uma década. Entre os tumores 59-2-HI, apenas o P foi recolhido em 2006, tendo-se obtido os restantes 
em 2008. Assim, ponderou-se que a exposição do tumor P às condições de armazenamento durante mais 
tempo podia promover as alterações metabólicas que o diferenciaram do tumores Q, R e S. Segundo 
Righi et al. [232], o aumento do tempo de armazenamento a -80oC de tecido tumoral mamário contribuía 
para níveis superiores de colina e inferiores de Tau. O tumor P exibiu, de facto, um teor de Tau inferior 
aos outros tumores 59-2-HI, mas apresentou níveis superiores de Colina. Ainda que não explicasse as 
alterações metabólicas observadas, a possibilidade de que os diferentes tempos de armazenamento ti-
vessem alguma contribuição não foi totalmente descartada já que o estudo acima mencionado apenas 
considerou a evolução do perfil metabólico no decorrer de um ano de armazenamento.  
Relação dos elementos do microambiente tumoral com o perfil metabólico 
 Nesta secção pretende-se explorar o modo como os elementos do microambiente tumoral po-
dem ser influenciados pelas variações metabólicas relevantes neste modelo e que ainda não foram dis-
cutidas no capítulo anterior.  
Pensa-se que os níveis mais elevados de lactato observados no tumor P (relativamente aos tu-
mores Q, R e S) provavelmente promoveram um microambiente tumoral mais agressivo ao atuar em 
praticamente todos os seus componentes [267]: a) nas células tumorais (epiteliais) que o produzem, o 
lactato remodela a transcrição genética (e.g. ao elevar a expressão de transportadores MCT, o lactato 
promove a sua própria secreção e, portanto, o estado de acidose láctica extracelular); b) induz a migração 
de células endoteliais cancerígenas e, consequentemente, a angiogénese; c) contribui para a ativação 
alternativa dos macrófagos associados ao tumor e a supressão da resposta imune anti-tumoral.  
Visto que uma das diferenças metabólicas mais importantes entre os tumores Q, R e S e o tumor 
P correspondeu aos diferentes níveis de FAs, importa referir o papel dos adipócitos neste contexto. À 
semelhança do que ocorre com os fibroblastos e macrófagos, também os adipócitos do microambiente 
tumoral mamário podem sofrer alterações metabólicas, sendo convertidos em CAAs (adipócitos associ-
ados ao cancro), que são responsáveis pelo fornecimento de FAs às células tumorais [268]. Especifica-
mente no BCa verificou-se que, relativamente aos adipócitos não ativados, os CAAs sobre-expressavam 
citocinas inflamatórias, exibiam menores dimensões e apresentavam várias características de desdife-
renciação (como a sub-expressão de marcadores adipogénicos). Considerando a contribuição do conte-
údo dos adipócitos para o perfil metabólico dos tumores analisados e que o tumor P apresentou menor 
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teor de FAs e triglicerídeos (relativamente aos tumores Q, R e S), poderá ponderar-se que este exibia 
menor riqueza de adipócitos. 
3.2.3. Comparação entre tumores do tipo C7-2-HI 
3.2.3.1. Análise de extratos aquosos  
 Relativamente aos tumores C7-2-HI, começou por se investigar a variabilidade entre os tumores 
deste tipo através de uma PCA (Figura 45a). No diagrama de scores obtido, apenas o octante T2 do 
tumor T se destacou mais claramente dos outros pontos. Além disso, realizaram-se PLS-DAs compa-
rando cada tumor com os restantes do tipo C7-2-HI (T vs. U e V, U vs. T e V e V vs. T e U). Contraria-
mente ao que ocorreu com as PLS-DAs realizadas para comparar os tumores Q, R e S (onde nenhuma 
comparação se associou a Q2 > 0.400), neste caso dois dos modelos obtidos possuíram uma robustez 
razoável: a) T vs. U e V (Q2 = 0.549 – Figura 45b); b) V vs. T e U (Q2 = 0.480 – Figura 47a). Tal 
comprovou a menor semelhança metabólica entre tumores do tipo C7-2-HI, comparativamente com os 
tumores Q, R e S do tipo 59-2-HI.  
 
Figura 45 – Diagramas de scores de PCA (a, com os tumores T ( ), U( ) e V ( )) e PLS-DA (b, T ( ) vs. U 
e V ( )) dos espetros de RMN de 1H dos extratos lipídicos dos tumores mamários do tipo C7-2-HI. Em nenhum 
dos modelos estatísticos se incluíram as regiões espectrais dos sinais do clorofórmio (7.50-6.96 ppm), do metanol 
(3.57-3.36 ppm) e do TMS (0.15-0.00 ppm). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 
1 e 2; Q2, coeficiente de relevância preditiva.  
 
 Na Figura 46a,b apresenta-se o diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA onde se compararam 




Figura 46 – Diagrama de loadings de LV1 do modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos 
extratos aquosos dos tumores U e V com o tumor T, representando-se as regiões espectrais de baixo (a, 0.13-4.70 
ppm) e alto desvio químico (b, 8.00-9.00 ppm). A escala de cores foi atribuída de acordo com a importância das 
variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos que variaram entre os grupos foram identificados (represen-
tados a vermelho/laranja), destacando-se com um asterisco (*) aqueles que se encontravam numa zona de muita 
sobreposição. Os metabolitos aumentados no tumor T e nos tumores U e V identificaram-se, respetivamente, nas 
regiões positiva e negativa do eixo Loadings LV1. PC, fosfocolina. 
 
Na Tabela 12 constata-se que, comparativamente aos tumores U e V, o tumor T apresentou 
níveis estatisticamente: a) aumentados de fosfocolina, formato e alguns metabolitos desconhecidos 
(U1.30/s, U2.21/br, U2.68/br e U2.88/s); b) diminuídos de succinato e U0.14/s. 
 
Tabela 12  - Metabolitos hidrofílicos estatisticamente diferentes entre o tumor T (n=4 octantes) e os tumores U e 
V (n=8 octantes) do tipo C7-2-HI. Neste caso, os metabolitos com ES positivo e negativo encontraram-se aumen-
tados, respetivamente, no tumor T e nos tumores U e V. a,b) Informação detalhada na Tabela 7. c) Todos os valores 














A Figura 47b mostra o diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA onde se evidenciaram as 
principais diferenças metabólicas entre os tumores T e U e o tumor V. 
δ 1H/ppm 
(multiplicidade) 
Metabolitos Effect size a p-value b,c 
2.41 (s) Succinato -2.53 ± 1.57 6.58x10-3 
3.22 (s) Fosfocolina 2.37 ± 1.53 6.58x10-3 
3.63 (t) myo-inositol 2.19 ± 1.49 1.08x10-2  
8.46 (s) Formato 8.23 ± 3.51 6.58x10-3 
    
0.14 (s) U0.14/s -2.22 ± 1.49 6.58x10-3 
1.30 (s) U1.30/s 3.43 ± 1.82 6.58x10-3 
2.21 (br) U2.21/br 2.55 ± 1.58 6.58x10-3 
2.68 (br) U2.68/br 2.08 ± 1.46 6.58x10-3 
2.88 (s) U2.88/s 2.07 ± 1.46 6.58x10-3 




Figura 47 – Modelo PLS-DA onde se compararam os perfis metabólicos dos extratos aquosos dos tumores mamá-
rios do tipo C7-2-HI: V ( ) vs. T e U ( ). a) Diagrama de scores; b) Diagrama de loadings de LV1. A escala de 
cores foi atribuída de acordo com a importância das variáveis na projeção (VIP). Os principais metabolitos que 
variaram entre os grupos foram identificados (representados a vermelho/laranja), destacando-se com um asterisco 
(*) aqueles que se encontravam numa zona de muita sobreposição. Os metabolitos aumentados no tumor V e nos 
tumores T e U identificaram-se, respetivamente, nas regiões positiva e negativa do eixo Loadings LV1.  
 
Segundo a Tabela 13, em relação aos tumores T e U, o tumor V caracterizou-se por níveis 
estatisticamente: a) aumentados de certos aminoácidos não essenciais (Gln e Glu), glucose e U3.12/s; b) 
diminuídos de alguns aminoácidos não essenciais (Ala e Pro) e lactato. 
 
 Tabela 13 - Metabolitos hidrofílicos estatisticamente diferentes entre o tumor V (n=4 octantes) e os tumores T e 
U (n=8 octantes) do tipo C7-2-HI. Neste caso, os metabolitos com ES positivo e negativo encontraram-se aumen-
tados, respetivamente, no tumor V e nos tumores T e U. a,b) Informação detalhada na Tabela 7. c) valores de p-
















Metabolitos Effect size a p-value b 
1.48 (d) Alanina -2.39 ± 1.54 1.74x10-2 c 
2.03 (m) Prolina -2.51 ± 1.57 1.74x10-2 c 
2.36 (m) Glutamato 5.06 ± 2.35 6.58x10-3 
2.46 (m) Glutamina 3.39 ± 1.81 6.58x10-3 
4.11 (q) Lactato -2.42 ± 1.54 1.08x10-2 c 
5.24 (d) Glucose 2.60 ± 1.59 1.08x10-2 c 
    
3.12 (s) U3.12/s 3.90 ± 1.97 6.58x10-3 
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3.2.3.2. Análise de extratos lipídicos  
Também se explorou a variabilidade entre tumores C7-2-HI em termos de metabolitos lipofíli-
cos. Ainda que na PCA nenhum dos tumores se tenha destacado (Figura 48a), realizaram-se PLS-DAs 
comparando cada tumor com os restantes (T vs. U e V, U vs. T e V, V vs. T e U), sendo que apenas o 
modelo V vs. T e U (Figura 48b) apresentou robustez razoável (Q2 = 0.443). 
 
Figura 48 – Diagramas de scores de PCA (a, com os tumores T ( ), U( ) e V ( )) e PLS-DA (b, V ( ) vs. T 
e U ( ) dos espetros de RMN de 1H dos extratos lipídicos dos tumores mamários do tipo C7-2-HI. Em nenhum 
dos modelos estatísticos se incluíram as regiões espectrais dos sinais do clorofórmio (7.50-6.96 ppm), do metanol 
(3.57-3.36 ppm) e do TMS (0.15-0.00 ppm). PC1/PC2, componentes principais 1 e 2; LV1/LV2, variáveis latentes 
1 e 2; Q2, coeficiente de relevância preditiva. 
 A análise do diagrama de loadings de LV1 da PLS-DA (resultados não mostrados) demonstrou 
que o tumor V apenas se distinguia de T e U por possuir o metabolito U0.83/m aumentado. Apesar desta 
diferença exibir relevância estatística (p-value < 0.05, teste Wilcoxon Rank-sum), o seu ES (-1.72±1.38) 
apresentou muito erro associado (> 75%). 
Tal como se pode observar Figura 49, o tumor V exibiu FAs com um grau de insaturação mais 
homogéneo que os restantes tumores C7-2-HI (Figura 49a), um grau de poliinsaturação estatisticamente 
superior ao tumor T (Figura 49b) e um comprimento tendencialmente superior (Figura 49c). O tumor 
U destacou-se por apresentar FAs com maior variabilidade de graus de insaturação e poliinsaturação. Já 






Figura 49 - Representação gráfica de parâmetros calculados com base nos espetros de RMN de 1H de extratos 
lipídicos de tumores mamários T, U e V do tipo C7-2-HI: a) grau médio de insaturação (Integração[HC=CH]/In-
tegração[-CH3]); b) grau médio de poliinsaturação (Integração[=CH-CH2-CH=]/Integração[-CH3]); c) compri-
mento médio da cadeia dos FAs expresso em grupos -CH2 (Integração[-CH2]/Integração[(
2
3
CH3)]). Os parâmetros 
que diferiram de forma estatisticamente significativa entre os tumores (p-value <0.05 no teste Wilcoxon Rank-sum) 
foram destacados com um asterisco (*). FAs, ácidos gordos. 
 
3.2.3.3. Interpretação bioquímica 
Contrariamente ao que ocorreu na comparação entre os tumores 59-2-HI, onde o tumor P se 
destacava claramente dos restantes, os tumores do tipo C7-2-HI apresentaram menos variações metabó-
licas significativas entre si, sendo estas apenas em termos de metabolitos hidrofílicos. Os possíveis sig-
nificados/efeitos da maioria das variações metabólicas observada entre os tumores C7-2-HI já foi discu-
tida anteriormente neste trabalho. Salienta-se que cada um dos tumores T e V se distinguiu dos restantes 
do tipo C7-2-HI por razões distintas: enquanto que as principais diferenças associadas ao tumor V se 
relacionaram com os níveis de alguns aminoácidos (Ala, Gln, Glu e Pro) e metabolitos envolvidos na 
glicólise e fermentação lática (glucose e lactato), as diferenças relacionadas com o tumor T correspon-
deram a outros metabolitos (formato, myo-inoitol, PC e succinato). Destaca-se também os níveis supe-
riores de lactato e Ala e inferiores de glucose nos tumores T e U comparativamente a V, possivel-
mente refletindo uma maior capacidade proliferativa e invasiva destes tumores. 
3.3. Resultados preliminares da avaliação da heterogeneidade metabólica intra-tumoral 
Neste subcapítulo descreve-se a abordagem utilizada para comparar os espetros de RMN de 1H 
de extratos aquosos e lipídicos dos 4 octantes de cada tumor analisado. Para determinar as principais 
diferenças metabólicas dentro de cada tumor recorreu-se principalmente à inspeção visual dos espetros 



























































































Através da inspeção visual dos 4 espetros aquosos correspondentes a cada tumor estudado, se-
lecionaram-se os sinais com maior heterogeneidade intra-tumoral aparente. Esta estratégia é exemplifi-
cada na Figura 50, onde se comparou uma secção dos espetros dos octantes do tumor P, destacando-se 
os sinais com maior variabilidade. 
 
Figura 50 - Perfil metabólico dos octantes do tumor P analisados por RMN de 1H com destaque dos picos com 
heterogeneidade intra-tumoral visualmente evidente (cinzento). 
 
Em seguida, construiu-se um heatmap representativo da percentagem do RSD dos metabolitos 
hidrofílicos com maior variação intra-tumoral (Figura 51), sendo que a escala de cores foi atribuída da 
menor (roxo claro) à maior percentagem de RSD (roxo escuro). Para este gráfico selecionaram-se apenas 
os metabolitos com RSD > 20% em, pelo menos, um dos tumores analisados. Cada célula do heatmap 
representa o grau de heterogeneidade relativa de um dado metabolito (expressa em % de RSD) num 
certo tumor. Constatou-se que o tumor P apresentava uma heterogeneidade intra-tumoral claramente 
superior, sendo o tumor com mais metabolitos hidrofílicos a roxo escuro. Além deste, os restantes tu-
mores 59-2-HI demonstraram uma variabilidade intra-tumoral aparentemente semelhante entre si. Pôde 
ainda observar-se que, comparativamente com os tumores Q, R e S, os tumores C7-2-HI mostraram 
menor heterogeneidade intra-tumoral aparente por terem apresentado mais metabolitos com RSD < 
20%. Contudo, uma inspeção mais detalhada dos dados permitiu verificar que, relativamente aos tumo-
res Q, R e S, os tumores C7-2-HI apresentaram mais metabolitos com uma variação intra-tumoral acen-
tuada (RSD > 40%). Tal poderá ter contribuído para a maior dispersão dos octantes dos tumores C7-2-
HI (comparativamente com os tumores Q, R e S) observada nos modelos estatísticos da Figura 24a,b. 
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De facto, verificou-se que alguns metabolitos (como adenosina/inosina, fumarato e U7.68/s) apresentaram 
valores de RSD muito superiores a quaisquer variações observadas dentro de cada tumor Q, R e S. 
 
Figura 51 - Heatmap representativo do RSD dos metabolitos hidrofílicos com maior variação intra-tumoral (RSD 
> 20% em, pelo menos, um dos tumores analisados). Nas linhas e colunas apresentam-se, respetivamente, os me-
tabolitos selecionados e os tumores dos tipos 59-2-HI e C7-2-HI. A escala de cores foi atribuída do menor (roxo 
claro) ao maior (roxo escuro) RSD (%). Os retângulos vermelhos destacam variações intra-tumorais elevadas que 
serão discutidas em seguida. PC, fosfocolina; GPC, glicerofosfocolina; RSD, desvio padrão relativo. 
 
 No heatmap da Figura 51 denotou-se a existência de metabolitos com elevada variação intra-
tumoral: a) em todos os tumores analisados independentemente do seu tipo (como U0.14/s, U0.17/s e U7.89/s); 
b) apenas num tipo de tumores (e.g. a asparagina e a GPC exibiram níveis de RSD > 20% somente nos 
tumores 59-2-HI), o que poderia refletir alterações oncogénicas específicas de cada tipo e/ou a sua maior 
adaptabilidade a certos contextos; c) em tumores específicos (e.g. a etanolamina e o U3.12/s apresentaram 
níveis de RSD > 20% apenas no tumor P). Todos estes aspetos comprovam a dificuldade em encon-





Procedendo-se de igual forma para os extratos lipídicos, obteve-se o heatmap da Figura 52 co-
lorido de acordo a percentagem do RSD. Contrariamente ao que se verificou na análise dos extratos 
aquosos, neste caso o P foi o tumor que exibiu maior homogeneidade intra-tumoral, sendo aquele com 
mais metabolitos lipofílicos a roxo claro. Desta forma comprovou-se a suspeita inicial de que a hetero-
geneidade deste tumor não afetava tanto a sua composição lipídica. Constatou-se também que, relati-
vamente aos tumores 59-2-HI, os C7-2-HI demonstraram uma variabilidade intra-tumoral claramente 
superior. 
 
Figura 52 - Heatmap representativo do RSD dos metabolitos lipofílicos com maior variação intra-tumoral (RSD 
> 20% em, pelo menos, um dos tumores analisados). Nas linhas e colunas apresentam-se, respetivamente, os me-
tabolitos selecionados e os tumores dos tipos 59-2-HI e C7-2-HI. A escala de cores foi atribuída do menor (roxo 
claro) ao maior (roxo escuro) RSD. RSD, desvio padrão relativo. 
 
Análise do perfil metabólico de cada octante tumoral do tumor P 
A determinação do nível relativo de heterogeneidade intra-tumoral com base no RSD dos me-
tabolitos permitiu verificar que compostos variavam mais em cada tumor, contudo não forneceu infor-
mações específicas acerca do comportamento metabólico dos octantes tumorais individuais. De facto, 
um tumor podia possuir apenas um octante muito distinto que iria aumentar os valores RSD, mesmo que 
os restantes octantes fossem metabolicamente semelhantes entre si. Tendo em conta o elevado grau de 




perfil metabólico de cada um dos seus octantes.  
Primeiramente, assumiu-se que a quantidade relativa total de cada metabolito no tumor P 
(100%) correspondia à soma das integrações normalizadas desse metabolito em P2, P4, P6 e P8. Deste 
modo, nos tumores totalmente homogéneos para determinado metabolito, cada um dos 4 octantes ana-
lisados possuía 25% da quantidade relativa desse metabolito. Posteriormente, selecionaram-se todos os 
compostos com uma quantidade relativa < 20% ou > 30% em algum dos octantes, destacando-se em 
cada octante de P (Figura 53) os metabolitos muito aumentados (> 35%), aumentados (30-35%), dimi-
nuídos (15-20%) e muito diminuídos (< 15%).  
 
Figura 53 - Esquematização dos principais metabolitos hidrofílicos que variam entre os octantes do tumor P: P2 
(azul), P4 (rosa), P6 (verde), P8 (amarelo). Assumiu-se que a quantidade relativa total de cada metabolito (100%) 
correspondia à soma das integrações normalizadas desse metabolito em P2, P4, P6 e P8. Em cada octante, desta-
caram-se os metabolitos muito aumentados (↑↑, acima de 35%), aumentados (↑, 30-35%), diminuídos (↓, 15-20%) 
e muito diminuídos (↓↓, inferior a 15%). PC, fosfocolina; GPC, glicerofosfocolina. 
Tal como se pode observar na Figura 53, entre os metabolitos conhecidos, apenas o fumarato e 
o scyllo-inositol apresentaram uma quantidade relativa < 20% ou > 30% em todos os octantes. Apesar 
de se ter relatado o seu papel na estabilização de HIFα mesmo em condições normóxicas [250], o nível 
de fumarato (P8 > P2 > P4 > P6) não apresentou uma relação direta com os níveis de outros metabolitos 
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que se pensa serem influenciados pelo desencadeamento de uma resposta hipóxica, nomeadamente, PC 
(P2 > (P4 ~ P6) >P8) e adenosina/inosina (P4 > P2 > (P6 ~ P8)). Na verdade, não se observaram corre-
lações entre os níveis de nenhuns dos metabolitos presentes na Figura 53, comprovando-se o caráter 
multifatorial da regulação das vias metabólicas. Ainda assim, relativamente aos restantes octantes, pon-
derou-se que: a) no octante P2, os níveis superiores de glucose e inferiores de formato e acetona podiam 
estar associados, respetivamente, a uma menor capacidade proliferativa e invasiva [245,246,266]; b) o 
menor teor em glucose observado em P4 podia indicar a sua maior taxa glicolítica, sendo que o aumento 
dos nucleósidos (hipoxantina e adenosina/inosina) verificado podia resultar da degradação de nucleóti-
dos; c) os níveis superiores de formato e acetona no octante P6 podiam traduzir a sua maior capacidade 
invasiva, por outro lado o menor teor de asparagina podia indicar menor taxa de proliferação [269]; d) 
os níveis aumentados de asparagina no octante P8 podiam promover a sua proliferação. Assim, entre os 
octantes do tumor P analisados, pensa-se que o P2 foi aquele com características menos agressivas. Tal 
esteve de acordo com a PCA inicial (Figura 21a) já que penas o octante P2 do tumor P ficou agrupado 
com os tumores Q, R e S, que se pensa serem menos agressivos do que o tumor P (subcapítulo 3.2.2.3.).  
Por contribuir para um comportamento mais adaptável às condições do microambiente, a ele-
vada heterogeneidade intra-tumoral geralmente relaciona-se com cancros mais agressivos, resistentes a 
terapias e com maior capacidade metastática [270]. Segundo os dados obtidos na presente tese, o nível 
relativo de heterogeneidade metabólica intra-tumoral dependeu do tipo de extratos analisados, demons-
trando-se a complementaridade entre as análises dos extratos aquosos e lipídicos. 
3.4. Análise da expressão das isoformas do recetor de progesterona (PRA e PRB) 
 Considerando que o tumor P apresentou um perfil de metabolitos aquosos e lipídicos diferente 
dos restantes tumores do tipo 59-2-HI e que este foi o único tumor do ano 2006, poder-se-ia ponderar a 
eventual troca de amostras com o tipo 59-HI (mais agressivo que o tipo 59-2-HI) ou mesmo a evolução 
do tumor para uma variante metabolicamente distinta. Em estudos anteriores verificou-se que uma das 
características diferenciais entre os tipos 59-HI e 59-2-HI era a razão entre as isoformas A e B dos PRs 
(PRA/PRB) [125]. Na Figura 54 apresenta-se o perfil de bandas de western blot esperado para os tumores 
59-HI, 59-2-HI e C7-2-HI de acordo com a referência [125] , verificando-se que: a) os tumores 59-HI 
exibiam bandas com uma intensidade praticamente impercetível; b) os tumores 59-2-HI apresentavam 
uma razão PRA/PRB claramente superior aos tipos 59-HI e C7-2-HI; c) os tumores C7-2-HI caracteriza-





Figura 54 - Western blots da expressão das isoformas A e B do recetor de progesterona (PR) nos tumores 59-
2-HI (P, Q, R e S) analisados na presente tese. Como termo de comparação também se apresentam dados 
representativos dos tipos 59-HI, 59-2-HI e C7-2-HI [125]. Todos os tumores foram induzidos por MPA em 
murganhos BALB/c.  
 Na presente tese, os tumores P, Q, R e S apresentaram uma abundância de PRA>>PRB, tal como 
seria esperado de carcinomas do tipo 59-2-HI. Desta forma, pode concluir-se que à semelhança de Q, R 
e S, também o tumor P pertencia realmente ao tipo 59-2-HI. Não se exclui a possibilidade de que o tumor 
P tenha evoluído, que existam diferentes subclasses dentro do tipo 59-2-HI ou ainda a influência do 
maior tempo de armazenamento do tumor P (do ano de 2006) em comparação com os tumores Q, R e S 
(do ano de 2008). Neste contexto seria interessante realizar análises complementares (e.g. histológicas e 














4. Conclusão e perspetivas futuras 
Na presente tese analisou-se o metaboloma de extratos aquosos e lipídicos de tumores mamários 
induzidos por MPA em murganhos BALB/c. Recorrendo à espetroscopia de RMN de 1H, aliada a mé-
todos de análise estatística univariada e multivariada, pretendeu-se determinar as principais variações 
metabólicas entre: a) tumores de diferentes tipos (59-2-HI vs. C7-2-HI); b) tumores do mesmo tipo; c) 
frações distintas de cada tumor individual. 
Relativamente à comparação entre tumores 59-2-HI (P, Q, R e S) e C7-2-HI (T, U e V), obser-
varam-se diversas variações significativas numa larga gama de metabolitos hidrofílicos, notando-se um 
menor número de alterações no metaboloma lipídico. O facto do tumor P se ter distanciado dos restantes 
tumores 59-2-HI nas primeiras análises de PCA e PLS-DA entre os diferentes tipos sugeriu que este 
apresentava um perfil de metabolitos hidrofílicos distinto. Como este tumor era o único tumor do ano de 
2006 (sendo os restantes de 2008) as suas diferenças metabólicas podiam não estar relacionadas apenas 
com as características intrínsecas do tumor, mas sim com fatores externos (como o maior tempo de 
armazenamento, embora pouco provável que o efeito seja tão vasto como o observado). Assim realizou-
se uma segunda análise estatística excluindo o tumor P, o que veio melhorar ligeiramente a distinção 
entre os tipos de tumores. Relativamente aos tumores C7-2-HI, os tumores 59-2-HI apresentaram níveis 
significativamente: a) mais elevados de vários ácidos orgânicos (piruvato, succinato, citrato e fumarato), 
compostos de colina (colina e GPC), bases azotadas (uracilo e hipoxantina), nucleósidos (adenosina/ino-
sina) e outros metabolitos (creatina, esfingomielina, etanolamina, glicerol e glutamato), incluindo com-
postos desconhecidos; b) mais baixos de diversos aminoácidos essenciais (Ile, Leu, Val, Thr, Lys, Met 
e Phe) e não essenciais (Ala, Asn, Gln, Pro, Ser e Tyr), poliálcoois (myo- e scyllo-inositol) e outros 
metabolitos (fosfocolina, uridina e acetona), incluindo compostos desconhecidos. Ainda que as propos-
tas de interpretação discutidas na presente tese relativamente a estas diferenças metabólicas necessitem 
de confirmação posterior, algumas das características metabólicas do tipo C7-2-HI estiveram de acordo 
com a sua maior capacidade metastática/agressividade (por exemplo, o nível mais elevado de vários 
aminoácidos, intermediários do ciclo de Krebs e acetona em relação ao tipo 59-2-HI).  
 Seguiu-se a comparação entre os metabolomas polar e lipídico de tumores do mesmo tipo. A 
análise dos tumores 59-2-HI tornou ainda mais evidente a discrepância entre o perfil médio de metabo-
litos hidrofílicos e lipofílicos do tumor P em relação aos tumores Q, R e S que, por sua vez, demonstra-
ram grande homogeneidade metabólica entre si. Com base nas alterações metabólicas que o tumor P 
apresentou (principalmente o nível mais elevado de piruvato, lactato e formato e mais diminuído de 
taurina), pensa-se que este tumor apresentava um fenótipo mais agressivo e invasivo dentro dos tumores 
59-2-HI. Já os tumores C7-2-HI mostraram maior heterogeneidade do que os tumores Q, R e S, tanto no 




 Por fim, determinou-se o grau relativo de heterogeneidade intra-tumoral com base no RSD (%) 
das integrações normalizadas de cada metabolito. Averiguou-se que o tumor P era o mais heterogéneo 
em termos de metabolitos hidrofílicos, mas o mais homogéneo em termos de metabolitos lipofílicos. 
Verificou-se também que, em relação aos tumores Q, R e S, os tumores C7-2-HI exibiram um maior 
número de metabolitos com uma variabilidade intra-tumoral elevada (e.g. adenosina/inosina e fuma-
rato), o que vai ao encontro da sua maior capacidade metastática. Observou-se ainda que, enquanto que 
alguns metabolitos variaram de forma acentuada em todos os tumores independentemente do seu tipo, 
outros fizeram-no apenas num dos tipos ou em tumores específicos. 
Em suma, como era esperado, a heterogeneidade metabólica observada entre os tumores C7-2-
HI e 59-2-HI foi a mais prevalente do que as diferenças observadas entre tumores do mesmo tipo e a um 
nível intra-tumoral, sendo que estas últimas também se verificaram e foram significativas. Tendo em 
conta a heterogeneidade e o perfil metabólico que exibiram, os tumores mamários analisados na presente 
tese pareceram representar de forma razoável o BCa humano. 
Como perspetivas futuras pretende-se completar este estudo no sentido de validar estatistica-
mente os modelos estatísticos obtidos, determinar a estabilidade metabólica das amostras a diferentes 
temperaturas e recorrer aos espetros 2D obtidos, não só para confirmar a identificação de sinais proposta, 
mas também para tentar identificar os metabolitos desconhecidos. Por outro lado, de modo a comprovar 
a interpretação metabólica, seria interessante investigar um maior número de tumores do mesmo modelo 
animal, aliar os resultados desta tese a outros estudos ómicos (como proteómica ou genómica), realizar 
estudos mais dirigidos para vias especificas (por exemplo, através do estudo IHC de enzimas/transpor-
tadores que pudessem promover as alterações metabólicas observadas) e ainda explorar as características 
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